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Le peuplement de l’Europe 
Située à l’extrémité occidentale du continent eurasien, l’Europe est un espace géographique sans 
limites précises qui, les Alpes mises à part, ne contient pas d’obstacle morphologique majeur. En 
connexion avec le continent asiatique directement par voie terrestre, avec le nord du continent 
africain au travers de la mer Méditerranée ou via le Proche Orient, l’Europe a été peuplée, par de 
nombreuses vagues de migrations successives, à des périodes différentes. Si la présence d’une 
quantité importante de restes archéologiques fait de ce continent l’un des plus étudiés et des 
mieux connus au monde, la compréhension exacte des contributions réelles de chaque période 
préhistorique et protohistorique à l’origine de son peuplement actuel, reste particulièrement 
complexe. 
Les premiers  indices d’occupation humaine en Europe remontent au Pléistocène inférieur comme 
en atteste la présence des plus anciens vestiges attribués à Homo antecessor (site de Sima del 
Elefante ; 1.2 Ma). A partir de environ - 300 000 ans, l’Homme de Neandertal aurait ensuite 
occupé l’Europe jusqu’à l’arrivée des hommes anatomiquement modernes (Homo sapiens sapiens), 
il y a 35 000 ans, avec qui ils auraient cohabité pendant plusieurs milliers d’années. Les raisons de 
la disparition des néandertaliens et de la possibilité de l’intégration de leur pool génétique à celui 
des hommes modernes, reste un sujet de discussion. Certains auteurs suggèrent notamment qu’il 
a y pu avoir métissage, comme en témoignerait la découverte du squelette de l’enfant de Lagar 
Velo retrouvé au Portugal en 1999, puisque celui-ci présenterait à la fois des traits anatomiques  
d’homme moderne et de Néandertalien (Duarte et al. 1999).  Mais les études génétiques récentes, 
menées aussi bien sur les squelettes de sujets néandertaliens que sur les populations modernes 
européennes, suggèrent que ces derniers n’auraient pas ou peu laissé de traces dans le patrimoine 
génétique des habitants actuels d’Europe (Currat 2004; Green et al. 2010). Bien que la question 
soit toujours en suspens, il semblerait que l’origine des européens actuels se trouve plutôt, 
principalement dans les différents mouvements reliés aux expansions des populations d’hommes 
anatomiquement modernes. 
Combinée aux données climatologiques, archéologiques et linguistiques, l’étude des génomes des 
habitants actuels de l’Europe ainsi que la datation de l’apparition de différentes mutations 
génétiques reliées aux différentes vagues d’expansion sur le territoire, permettent d’identifier les 
principaux phénomènes démographiques impliqués dans l’origine du pool génique européen 
actuels.  






La première remonterait à environ 35 000 ans avec l’arrivée sur le sol européen des pionniers du 
Paléolithique supérieur via le Proche Orient. Le dernier maximum glaciaire, il y a environ 20 000 
ans, aurait ensuite contraint les populations à migrer dans des zones refuges au sud de l’Europe, 
(plus précisément au niveau de trois régions: la Péninsule Ibérique, les Balkans et dans les 
steppes du sud de l’Ukraine), avant de se disperser à nouveau, après le « Dyras récent » 
notamment il a environ 12 000 ans. Enfin, le dernier grand bouleversement démographique 
correspond à l’arrivée des premiers agriculteurs du Proche Orient il y a entre - 8000 et - 3000 ans. 
L’une des questions essentielles porte sur la compréhension des périodes qui ont laissé une réelle 
empreinte dans le patrimoine génétique des européens actuels et d’en mesurer l’impact. 
Autrement dit, de qui descendent les européens actuels ? Sont-ils les descendants des premiers 
chasseurs/cueilleurs du Paléolithique, et des populations elles même à l’origine des différentes 
périodes de compression et d’expansion qui ont suivi cette première colonisation ? Ou sont-ils des 
descendants des premiers agriculteurs/éleveurs du Néolithique, qui seraient apparu il y a –10000 
ans au proche orient qui seraient responsable en Europe, de l’un des plus grands bouleversements 
économiques de l’histoire de l’Humanité?  
Pour répondre à la grande question sur l’origine du peuplement de l’Europe il est donc réellement 
important d’identifier comment le Néolithique s’est mis en place. Cette grande transition 
économique, culturelle et sociale s’est-elle accompagnée d’un remplacement des populations 
préexistantes, d’un mélange de populations, ou bien n’a-t-elle été qu’une transmission culturelle 






I. Le néolithique 
Le Néolithique correspond à la troisième grande période de la Préhistoire après le Paléolithique et 
le Mésolithique.  
Le terme Néolithique, proposé en 1865 par le préhistorien John Lubbock provient du grec νέος, 
néos, nouveau, et λίθος, líthos, pierre, et signifie littéralement « âge de la pierre nouvelle » en 
référence à l’utilisation à cette époque, de la pierre polie. Le polissage étant déjà utilisé pour le 
travail de l’os au Paléolithique, cette caractéristique technique n’est pas réellement l’avancée la 
plus marquante de cette période.  
Le Néolithique se distingue en fait principalement par une transformation d’ordre économique: 
c’est le passage d'une économie à dominante prédatrice (basée sur la chasse, la pêche et la 
cueillette) à une économie de production volontaire (basée sur l’agriculture et l’élevage). Mais le 
néolithique ne se résume pas juste à une révolution économique. C’est aussi l’une des premières 
grandes mutations du comportement humain qui va être à l’origine de notre monde historique. En 
effet, c’est à cette période que l’homme s’affranchit pour la première fois, des contraintes 
naturelles, se sédentarise, et développe  des nouvelles idéologies.  
Sur un plan archéologique, cette révolution se caractérise par l’apparition des premiers villages. 
Dans un premier temps, ce ne sont que des cabanes rondes de quelques mètres de diamètre en 
Palestine, puis de véritables constructions monumentales apparaissent comme à Jericho ; enfin 
vers 7.000 avant J.-C., de véritables petites « villes » sont construites comme à Catal Hüyük où 
auraient vécu jusqu’à 5000 personnes sur plus d’une quinzaine d’hectares.  
Sur le plan culturel, la transition se caractérise par l’apparition de la technique céramique en 
Europe occidentale qui va très vite présenter d’innombrables variantes que ce soit dans la forme 
des récipients fabriqués mais aussi dans le style de décoration (imprimée, gravée ou peinte). 
Durant cette période, l’art change également et prend des formes très diverses : les 
représentations sont principalement anthropomorphes et zoomorphes, sous forme de statuettes 









L’origine de l’émergence du Néolithique est mal connue. Plusieurs théories existent concernant les 
facteurs qui ont poussé les hommes à modifier à ce point leur mode de vie (Guilaine 2007). Pour 
l’archéologue Vere Gordon Childe, la transition néolithique serait liée à une détérioration 
climatique au début du postglaciaire qui aurait entraîné une aridification du Proche-Orient, 
forçant les hommes à se réfugier, autour des points d’eau et des vallées fluviatiles. Cela les aurait  
amenés à stocker dans un premier temps, puis à domestiquer les ressources disponibles. Pour 
l’archéologue Lewis Baindford, ce serait une importante poussée démographique qui aurait obligé 
l’homme à recourir à de nouvelles stratégies alimentaires. Pour David Rindos, c’est la coévolution 
des hommes et des plantes dans un milieu favorable qui aurait entrainé de façon inconsciente la 
sélection de certains végétaux et ainsi conduit à l’agriculture. Enfin, pour l’archéologue et 
anthropologue Robert Braidwood, le Néolithique serait finalement le résultat d’une construction 
culturelle. Dans les terres fertiles du mont Taurus et Zagros, où prospérait une grande variété 
d’espèces animales et végétales, l’homme se serait affranchi des contraintes naturelles. Cela lui 
aurait permis de complexifier les rapports sociaux et de développer de nouvelles idéologies. 
Quoiqu’il en soit, la néolithisation a débuté il y a environ 10 000 ans en plusieurs points de la 
planète grâce à la domestication des diverses espèces végétales endémiques, notamment les blés, 
l’orge, et les légumineuses au Proche orient, mais aussi le millet en Chine du nord, le riz dans le 
bassin inférieur du Yangzi, le maïs en Amérique centrale, le maïs, les pommes de terre et les 
haricots rouges au niveau des plateaux andins, le sorgho et l’arachide dans l’aire saharo-
soudanaise et l’igname et la canne à sucre en Asie du sud-est et en Océanie. 
2. Emergence 
En Europe, l’épicentre du phénomène est probablement à situer en haute Mésopotamie au niveau 
des bassins supérieurs du Tigre et de l’Euphrate (en partie sur l’actuel Irak et le sud de la Turquie) 
(Guilaine 2003). C’est cette partie proche-orientale particulièrement propice à l’agriculture 
(plaine alluviale et plateaux en dehors des zones désertiques) qui aurait abrité les ancêtres des 
plantes domestiquées (habitat primaire de trois variétés de blé, du seigle, des lentilles, pois 
chiches, fèves et vesces). C’est aussi dans les « vallées du Taurus », au nord du croissant fertile,  
que sont reconnues les premières transformations  des suidés (à Cayönü) et des caprins (à 








Figure 1 : Croissant fertile 
 
Si le terme de « révolution néolithique » a été souvent employé,  l’émergence de ce nouveau mode 
de vie a, en fait, été un processus global graduel relativement long (environ 5000 ans). Il peut être 
divisé en plusieurs phases, successivement, la sédentarisation des derniers chasseurs-cueilleurs, 
la naissance de l’agriculture puis de l’élevage et enfin l’acquisition de la technique céramique.  
Les premières traces de sédentarité remontent ainsi à la fin du Paléolithique il y a environ 11000 
ans av J.-C, pendant la période Natoufienne. De nombreux changements au niveau archéologique 
suggèrent alors que l’économie était encore clairement basée sur l’exploitation des ressources 
naturelles, alors que les chasseurs cueilleurs commençaient déjà à se regrouper en communautés 
villageoises. L’architecture des constructions change déjà au profit de maisons circulaires ou semi 
circulaires qui comprennent pour la première fois, des caractéristiques témoignant d’activités 
domestiques. A partir du Khiamien, l’apparition de statuettes anthropomorphes et de nouvelles 
pratiques funéraires témoignent des avancées dans la mise en place de nouveaux systèmes 
symboliques.  






Au PPNA (Pre-Pottery-Neolithic A) (9500-8700 av. J.-C.) l’orge sauvage et deux variantes de blé 
(l’engrain et l’amidonnier) commencent à se transformer. C’est la première étape de la naissance 
de l’agriculture, une agriculture « pré domestique » sans modification morphologique des espèces. 
Les villages comprennent des huttes circulaires alors construites avec des briques d’argile crue. 
L’apparition de statuettes typiquement féminines suggère une évolution du système symbolique 
basée sur la dichotomie masculin – féminin. 
C’est dans la zone du levant nord, au PPNB (Pre-Pottery-Neolithic B) moyen – ancien (8700-7500 
av. J.-C.) qu’aurait débuté finalement l’élevage avec la pré-domestication de 4 espèces animales à 
l’origine des chèvres, des moutons, des porcs et des bœufs actuels. C’est aussi pendant cette 
période que les transformations des céréales « sauvages » en espèces domestiques se finalisent, et 
que la démographie a clairement commencé à augmenter. Sur le plan socio culturel, l’architecture 
évolue encore, les maisons deviennent rectangulaires et comprennent plusieurs pièces. 
L’organisation des villages change ; les premiers bâtiments collectifs apparaissent. Les rites 
funéraires se complexifient, une partie de la population est enterrée directement sous le sol des 
maisons. Ce mode sélectif opéré dans le traitement des morts est un premier indice d’un début de 
hiérarchisation sociale.  
Finalement au PPNB récent (7500-7000 av. J.-C.), tandis que se poursuit la production de 
récipients façonnés dans différentes matières : pierre, albâtre, marbre, apparaissent les premières 
tentatives de modelage de contenants en chaux ou en argile. Sur le plan architectural, la taille des 
villages augmentent et de nouveaux types de bâtiments apparaissent : des sortes de silos, 
probablement destinés au stockage des récoltes, mais aussi des bâtiments monumentaux 
entourés de murs d’enceintes.  
Enfin, au PPNB final (7000-6300 av. J.-C.), la néolithisation du Proche Orient s’achève. La 
céramique s’impose dès lors et commence à connaitre une diversification des formes et des 
décors. L’abandon des pratiques funéraires, l’interruption des réseaux d’échanges et les profonds 
changements technologiques suggèrent une importante rupture. C’est aussi à ce stade, que l’on 
voit apparaitre des premières communautés acéramiques sur l’île de Crête (site de Knossos) et en 









Figure 2 : Schéma de l'évolution des composantes néolithiques dans le foyer proche-oriental. 
 
3. Diffusion 
En Europe, le processus de diffusion du Néolithique aurait donc débuté au Proche Orient avant de 
se répandre vers l’est sur une période d’environ 4000 ans. Les études archéologiques basées entre 
autre, sur  les datations C14 et l’étude des différentes cultures, notamment sur les types de décors 
des céramiques, proposent une diffusion spatiale arythmique du Néolithique, marquée de phases 
de progressions rapides et de « pauses » dans des aires de mutations culturelles (Guilaine 2001; 
Guilaine 2003; Mazurié de Keroualin 2003; Guilaine 2005; Bocquet-Appel  et al. 2009). Trois de 
ces grandes aires sont situées en Anatolie, dans la zone frontière du Néolithique pré-céramique B 
proche oriental, en Grèce occidentale avant l’apparition de l’Impressa adriatique et au nord de 
Balkans avant la genèse des groupes à culture rubanée (Figure 3). 
 








Figure 3 : Modèle arythmique de diffusion du néolithique en Europe occidentale 
 
De façon très schématique, la néolithisation de l’Europe peut donc se résumer en 5 grandes étapes 
principales : 
A partir de 6800 ans av. J.-C., c'est-à-dire au PPNB final, le néolithique commence à diffuser en 
Europe à grande échelle. Cette première étape concerne la colonisation de l’île de Crète et de la 
Péninsule Grecque, probablement par navigation de groupes originaires de l’aire proche-
orientale. Elle serait suivie d’une phase de stabilisation associée à l’émergence de la céramique 
monochrome (6600-6500 av. J.-C.).  
A partir de - 6100 jusqu’en - 5800 ans av. J.-C., deux axes principaux de diffusion auraient 
commencé à se distinguer : une première voie vers la péninsule balkanique caractérisée par 
l’apparition de céramiques peintes et une seconde vers le bassin adriatique accompagnée de 
l’émergence des céramiques imprimées (« Impressa Adriatique »).  
Après - 5800 ans av. J.-C., la voie Danubienne s’est clairement individualisée avec l’apparition de 







expansion des groupes à céramique peinte. En méditerranée émergent de nouveaux groupes, à 
céramique imprimée dans l’Adriatique puis à céramique cardiale plus à l’ouest.  
Vers - 5500 le nouveau complexe culturel des céramiques linéaires apparait en Europe centrale, et 
entre 5500 et 5300 le processus de néolithisation atteint le bassin parisien. En Méditerranée 
Occidentale,  les groupes à céramique cardiale récente et épicardiale  progressent rapidement 
vers l’Occident. 
Enfin entre - 5300 et - 5000 avant J.-C., les techniques agropastorales arrivent au Portugal et sur le 
littoral atlantique français ; c’est la fin de la néolithisation de l’Europe. Les différentes techniques 







II. Contribution des premiers agriculteurs au pool 
génique des européens actuels   
Si la période durant laquelle le Néolithique a diffusé est bien identifiée grâce aux datations 
radiocarbones et à l’étude de nombreux vestiges archéologiques, son mode de diffusion, reste 
encore à définir clairement.  
Pour expliquer la mise en place du Néolithique sur le continent européen, deux modèles extrêmes 
ont été proposés : celui d’un remplacement total des populations mésolithiques par les premiers 
agriculteurs, et/ou celui d’un modèle de transfert de techniques uniquement, sans déplacement de 
populations, résultant de l’interaction entre les communautés des derniers chasseurs cueilleurs et 
des premiers néolithiques (processus d’acculturation). D’un point de vue génétique, l’effet de l’un 
ou de l’autre de ces deux modèles  sur le génome des populations européennes actuelles est 
largement différent : si l’on considère que l’expansion néolithique est due à un important 
accroissement démographique impliquant un mouvement massif d’individus depuis le proche 
orient, l’impact sur le pool génique des européens actuels serait important. Une transmission 
simple de cultures aux populations autochtones du Mésolithique n’aurait laissé que peu ou pas 
d’empreinte.  
Les recherches archéologiques ont évidement montré que ces deux modèles ne permettent pas 
d’expliquer à eux seuls la diffusion du Néolithique sur l’ensemble du continent européen et que le 
processus de diffusion doit plutôt être envisagé d’un point de vu local.  
En théorie, l’étude de la structure génétique des populations européennes devrait permettre de 
comprendre l’impact du phénomène en terme démographique, et ainsi de quantifier l’incidence de 
la néolithisation sur chacune de ces populations. Cependant, depuis les années 70, si l’ensemble 
des scientifiques s’accordent sur le fait que la néolithisation de l’Europe s’est bien accompagnée 
de mouvements de populations, l’importance du phénomène, et donc ses conséquences, divergent 
parfois fortement selon les auteurs et/ou le type de marqueurs génétiques étudiés. 
1. Le modèle de la « vague d’avancée » 
Dans les années 1970, le généticien Luigi Luca Cavalli - Sforza et l’archéologue Albert Ammerman 
sont les premiers a relier diffusion du néolithique en Europe occidentale et flux migratoire depuis 






(Cavalli-Sforza et al. 1994) 
des cultures céréalières en Europe et sur les premières données radiocarbone compilées par Clark 
en 1965 (Clark 1965). Ces données semblaient alors montrer que la néolithisation s’était faite en 
suivant un gradient est-ouest avec un taux uniforme d'environ un kilomètre par an, soit 25 
kilomètres  par génération, avec des variantes mineures dans les différentes régions du continent. 
La propagation du Néolithique en Europe aurait donc été rapide et uniforme. Pour expliquer ces 
données, les deux auteurs ont alors proposé un modèle de diffusion par « vague de population » 
basé sur le modèle théorique développé par Fischer dans les années 30 : une légère augmentation 
démographique de la population serait à l’origine d’une activité migratrice modeste mais 
soutenue, qui entrainerait une « vague » progressant à un taux constant.  En 1978, avec leurs 
collègues P. Menozzi et A. Piazza (Menozzi et al. 1978), ils appuient leur démonstration, en 
étudiant pour la première fois la distribution de marqueurs génétiques « classiques » 
(polymorphismes des protéines, groupes sanguins ABO, immunoglobulines, etc.) en Europe. Leurs 
résultats mettent alors en évidence que pour un peu plus du ¼ de ces marqueurs, il existe bien 
des gradients de fréquences alléliques entre le Proche-Orient et le nord-ouest de l’Europe 













Figure 4 : Représentation de la première composante principale résumant 28% de la diversité 







La composition génétique du Néolithique sur les populations européennes actuelles ne pouvait 
alors s’expliquer, selon eux, que par un mouvement massif des premiers agriculteurs qui auraient 
migré depuis le Proche Orient il y a environ 10000 ans et qui auraient « remplacé » les 
populations mésolithiques autochtones.  
Dans les années 1990, l’archéologue britannique Colin Renfrew, s’appuie sur ce modèle de 
diffusion par migration pour énoncer sa théorie sur la diffusion des langues indo-européennes 
(Renfrew 1987). Avec le généticien des populations Guido Barbujani (Barbujani et al. 1993; 
Barbujani et al. 1994; Piazza et al. 1995), il relie l’avancée des premiers agriculteurs en Europe et 
l’arrivée des langues indoeuropéennes à un mouvement de gènes à partir du Proche Orient ce qui 
conforte alors le modèle de diffusion par vague de Cavalli – Sforza.  
Malgré le caractère tout a fait innovant de la démarche d’Ammerman et de Cavalli–Sforza qui 
furent les premiers a essayer de relier flux de gènes et flux migratoires, ce premier modèle de 
diffusion bâti à partir des premiers résultats génétiques s’est avéré beaucoup trop général et a 
essuyé très rapidement de nombreuses critiques. La principale était, que ce modèle ne tenait pas 
compte de la variabilité culturelle qui caractérise le Néolithique. En effet, son principe s’appuie 
sur le fait que l’expansion néolithique avait été rapide et uniforme alors que les données 
archéologiques montrent plutôt que la diffusion a été arythmique, avec des périodes alternées de 
rapides avancées et de pauses. De plus, ce modèle suggère que l’expansion néolithique serait liée à 
une énorme croissance démographique qui aurait provoqué une progression vers l’ouest. La 
encore, les réalités archéologiques montrent plutôt que les premières communautés 
d’agriculteurs n’étaient pas suffisamment nombreuses pour que le modèle de Fisher soit 
applicable. En outre, il ne tient pas compte de l’ensemble de la variabilité génétique détectée au 
sein des populations actuelles. Il n’est en effet bâti que sur des gradients caractérisés pour 
seulement 28 % des marqueurs étudiés. Enfin, pour l’archéologue M. Zvelebil notamment, les  
gradients Sud/Est – Nord/Ouest ont été attribués un peu trop rapidement à l’expansion 
néolithique : l’Europe étant comme « une presqu’ile », ces gradients auraient très bien pu être 
générés par des migrations antérieures comme la diffusion des premiers hommes modernes en 
Europe quelques dizaines de milliers d’années plus tôt, qui auraient probablement suivi les 
mêmes voies de migration. 
2. Les études moléculaires 
Il a fallu attendre l’année 1987  et la mise au point par l’américain Karry Mullis de la réaction de 
polymérisation en chaine (PCR) (Mullis et al. 1987) pour que les généticiens accèdent directement 






En effet, cette découverte va totalement révolutionner le domaine de la biologie moléculaire, 
puisqu’elle va permettre aux scientifiques d’amplifier in vitro des fragments d’ADN d’intérêt et 
donc, d’accéder directement au génome des individus. L’étude de différents marqueurs 
moléculaires d’intérêt, localisés sur différentes parties du génome va alors permettre de récréer 
des phylogénies, d’identifier, de dater et de retracer plus finement des voies de migrations et donc 
de reconstruire l’histoire du peuplement de l’Europe (Crubézy et al. 2008). Cette importante 
avancée technologique va alors ouvrir la voie à de nombreuses études de génétique 
contemporaines en Europe.  
2.1. Les marqueurs moléculaires 
Pour rappel le génome humain comporte deux types d’ADN : l’ADN nucléaire qui comporte 23 
paires de chromosome hérités pour moitié du père et de la mère, et l’ADN mitochondrial, un petit 
ADN circulaire localisé dans les mitochondries des cellules et qui est transmis uniquement de la 
mère à l’enfant. Afin de retracer le peuplement et/ou l’évolution des populations humaines,  deux 
grandes catégories de marqueurs moléculaires localisés sur les différentes parties du génome 
sont habituellement étudiés : les marqueurs à transmission biparentale et les marqueurs à 
transmission uniparentale. 
Les marqueurs à transmission biparentale sont des polymorphismes localisés sur le génome 
nucléaire, plus précisément sur l’ADN autosomal, c'est-à-dire au niveau des 22 paires de 
chromosomes non-sexuels que comprennent les noyaux des cellules. Ils sont transmis à 50% par 
la mère et 50% par le père et sont soumis à recombinaison. Leur étude permet d’avoir une vue 
d’ensemble sur la diversité génétique de populations.  
Les marqueurs à transmission uniparentale sont situés sur des parties non-recombinantes de 
l’ADN, ils sont donc transmis tels quel à la descendance. Les polymorphismes ainsi retrouvés, 
permettent d’étudier des populations sur de nombreuses générations et donc de retracer des 
phylogénies sur plusieurs dizaines de milliers d’années. En se basant sur l’horloge moléculaire, il 
est également possible de dater les mutations qui y apparaissent et donc, en théorie, de dater 
certains phénomènes démographiques importants. Ils sont localisés sur l’ADN mitochondrial dont 
l’analyse permet de suivre les lignées génétiques maternelles et sur la partie non recombinante du 
chromosome Y (NRY) dont l’étude permet de tracer les lignées paternelles. 
Depuis le début des années 1990, ces différents types de marqueurs moléculaires ont été analysés 
à partir du génome des européens actuels afin de mieux comprendre le peuplement de l’Europe et 
plus précisément le réel impact de la transition néolithique. Les résultats obtenus, en fonction du 






2.2. Etude des marqueurs à transmission biparentale 
Comme pour les travaux menés par Menozzi et Piazza en 1978 sur les marqueurs génétiques 
« classiques », Lounes Chikhi a recherché s’il existait des gradients des fréquences alléliques au 
sein des populations européennes. Il a démontré en 1998 que les fréquences de 7 marqueurs 
nucléaires se répartissaient aussi sous forme de gradients sud/est - nord/ouest (Chikhi et al. 
1998). Plus récemment l’étude de la répartition des fréquences de 377 loci nucléaires a permis 
d’estimer une contribution néolithique de l’ordre de 46 à 66% dans le génome nucléaire des 
européens actuels (Belle et al. 2006). 
2.3. Etude des marqueurs à transmission uniparentale 
2.3.1. Les marqueurs de l’ADN mitochondrial 
Dès les années 1990, les premiers anthropologues moléculaires se sont intéressés aux 
polymorphismes de l’ADN mitochondrial des populations européennes. Dans un premier temps, 
ils se sont focalisés sur les mutations localisées au niveau de la région hypervariable I (une 
portion non codante de cet ADN, donc non soumise aux pressions de sélection) (Pult et al. 1994; 
Simoni et al. 2000). S’ils ont mis en évidence l’existence d’une forte homogénéité entre les 
populations, résultante possible d’une origine commune récente entre les populations compatible 
avec la théorie de Cavalli-Sforza (Currat 2004), ils n’ont pas retrouvé les gradients sud-est/nord-
ouest attendus.  
L’étude des polymorphismes sur l’ensemble de la molécule d’ADNmt (Richards et al. 1996; 
Torroni et al. 1996; Richards et al. 1998; Torroni et al. 1998; Macaulay et al. 1999; Sykes 1999) a, 
par contre, permis de « classer » la variabilité génétique définie : des ensembles de mutations 
caractéristiques descendant d’une même séquence ancestrale  (ou haplotypes) ont été répartis en 
groupes ou clades (haplogroupes) caractéristiques d’une même origine maternelle.  
Richards notamment, a étudié la répartition de ces haplogroupes à l’échelle de l’Europe (Richards 
et al. 2002) : 51 % de la variabilité était effectivement distribué le long d’un gradient sud-
est/nord-ouest, mais il a également mis en évidence des similarités importantes entre les 
scandinaves et les populations du sud ouest de l’Europe (Figure 5). L’étude des marqueurs 
mitochondriaux suggère donc que d’autres phénomènes démographiques (autres que l’expansion 
néolithique) semblent avoir profondément influencé le pool génique des européens actuels. Des 
analyses plus approfondies sur la répartition de certains haplogroupes, notamment les 






(Richards et al. 2002). Med = Méditerranaen 
 
Loogvali et al. 2004; Achilli et al. 2005; Pereira et al. 2005; Torroni et al. 2006; Soares et al. 2010), 
suggèrent en fait, qu’une grande partie des haplogroupes mitochondriaux des européens actuels 
auraient diffusé lors de la ré-expansion des populations de chasseurs cueilleurs qui avaient 
trouvés refuge dans des zones au sud de l’Europe pendant les dernières glaciations, avant de 
recoloniser le nord de l’Europe. Par exemple, à la fin de la période glaciaire, de nombreux groupes 
humains seraient partis du refuge franco-cantabrien pour repeupler l’Europe centrale et l’Europe 
du nord il y a environ 12 000 ans. 
 
 
Figure 5 : Analyse en composantes principales (ACP) issue de l’analyse de la variabilité 




La datation des principaux haplogroupes européens par « founder analysis » (étude basée sur 
l’horloge moléculaire) suggère que sur les 11 haplogroupes majoritaires en Europe (qui 
représentent les ¾ de la variabilité totale), seulement deux trouveraient leur origine dans 
l’expansion néolithique (haplogroupes J et T1) alors que les autres (T2, K, T, H, U4, I, HV, U) 
seraient arrivés en Europe entre 12000 et 50000 ans, dans une période comprise entre  







d’ après Richards et al. 2002. 
 
EUP = - 45,000 ans, début du paléolithique supérieur 
MUP =   - 26,000 ans, milieu du paléolithique supérieur 
LUP = - 14,500 ans, fin du paléolithique supérieur 
 
 
Figure 6 : Age des principaux haplogroupes mitochondriaux Européens  
 
 
Au final, les premières études menées sur l’ADN mitochondrial suggèrent que la composante 
néolithique dans le pool génique des européens actuels, serait beaucoup moins élevée que celle 
retrouvée dans les travaux d’Ammerman et Cavalli-Sforza, avec seulement +/- 13 % des lignées 
qui auraient diffusées du Proche Orient il y a moins de 10000 ans (Richards 2003; Soares et al. 
2009). 
2.3.2. Les marqueurs de la partie non-recombinante du chromosome Y (NRY) 
Le chromosome Y est le plus petit chromosome des 23 paires que comporte le génome nucléaire 
humain. Transmis tel quel, de père en fils il permet de suivre directement l’histoire des lignées 
paternelles au cours du temps. Sa partie non recombinante (NRY) notamment a très largement été 
étudiée par les généticiens afin de retracer les principales voies de migration en Europe, et 
d’estimer la contribution néolithique dans le pool génique des européens.  
En 1996, Ornella Semino fut la première à identifier des marqueurs spécifiques du chromosome Y 
présentant une répartition similaire aux gradients de Cavalli-Sforza. Les haplogroupes J2 et E1b1b 
furent ainsi décrits comme les premiers marqueurs moléculaires de la néolithisation de l’Europe à 
partir du Proche Orient (Rosser et al. 2000; Semino et al. 2000; Underhill et al. 2000). Une étude 
menée en 2002 sur la corrélation de la distribution de l’haplogroupe J2 et la répartition des 






réalisé par des empreintes de coquilles) est également venue étayer l’hypothèse d’une 
contribution proche orientale importante qui se serait répandue pendant l’avancée néolithique 
(King et al. 2002). Pour Semino, l’implication des lignées paternelles, trouvant leur origine dans 
l’avancée néolithique, représentait ainsi 22% du patrimoine génétique total des Européens 
actuels (Semino et al. 2000). Pour Lounes Chikhi, qui a par la suite a ré-analysé les mêmes 
données en utilisant une approche statistique différente, la contribution des premiers agriculteurs 
pourrait être plus importante, jusqu’à 70 % (Chikhi et al. 2002).  
Jusque là, les résultats obtenus d’après l’étude des marqueurs du chromosome Y semblaient donc 
plutôt compatibles avec le modèle de diffusion de Cavalli-Sforza, mais l’analyse plus fine des 
différents haplogroupes Y, à partir de 2004, a révélé que leurs histoires étaient probablement plus 
compliquées et que les grades et clines retrouvés et comparés à ceux du modèle de la « vague 
d’avance », étaient en fait, probablement dus à plusieurs mouvements et remplacements de 
populations successifs. L’étude plus fine de l’haplogroupe J2 notamment, a révélé que si son 
origine était effectivement proche orientale et que son arrivée dans l’ouest de l’Europe pouvait 
être effectivement reliée aux migrations du Néolithique, celle-ci semblait également reliée aux 
expansions post néolithiques, notamment aux expansions grecques (Di Giacomo et al. 2004; 
Semino et al. 2004). De la même façon, la dissection de l’haplogroupe E a montré qu’E1b1b1a1b, le 
sous haplogroupe E le plus fréquent en Europe actuellement (Cruciani et al. 2004; Semino et al. 
2004), ne serait pas arrivé en Europe pendant le Néolithique, mais qu’il avait déjà atteint les 
Balkans dès le Mésolithique (fin de la période Paléolithique) (King et al. 2008; Battaglia et al. 
2009). Il aurait ensuite pu être apporté dans la partie occidentale du continent par la migration 
des premiers balkaniens convertis à l’économie néolithique par colonisation maritime le long de 
la côte méditerranéenne (Battaglia et al. 2008) ou bien, via le système fluvial Vardar-Morava-
Danube au cœur des plaines d’Europe centrale (Pericic et al. 2005), ou même encore, plus tard, 
pendant les expansions de l’âge du bronze (Cruciani et al. 2007; King et al. 2011). 
En janvier 2010 une étude portant sur la répartition de l’haplogroupe Y R1b1b2, le sous 
haplogroupe le plus fréquemment retrouvée en Europe actuellement, est également venue 
remettre en cause ces premières conclusions. En effet, si l’origine de l’expansion de ce sous 
haplogroupe était jusqu'à présent datée de la fin de la période glaciaire, son arrivée en Europe 
serait, selon cette nouvelle étude plutôt à relier à l’expansion néolithique. Ce nouveau 
rebondissement suggèrerait alors que plus de 80 % des européens actuels porteraient des lignées 
apparues au sein des premiers agriculteurs moyen –orientaux (Balaresque et al. 2010). 
Quoiqu’il en soit, la mise en place des lignées paternelles en Europe semble donc, elle aussi plus 






du Proche Orient. Les nouvelles études sur le sous haplogroupe R1b1b2 suggère, de plus, que la 
contribution des lignées masculines dans le pool génique des européens actuels pourrait être 
supérieure à celle des lignées féminines, 80% contre 15 à 20 %. Cela impliquerait une arrivée plus 
massive d’hommes pendant l’expansion néolithique. 
2.4. Une synthèse difficile 
En résumé, l’analyse du pool génique des européens actuels ne permet pas, aujourd’hui, d’établir 
un schéma clair du peuplement de l’Europe pendant la période néolithique. 
 Si l’ensemble des auteurs s’accordent sur l’existence de gradients génétiques Sud/Est – 
Nord/Ouest, l’attribution de ces derniers à l’expansion néolithique ne fait pas l’unanimité. Pour 
Mathias Currat, qui a réalisé différentes simulations informatiques des modes de colonisation du 
continent européen, la présence de ces clines peuvent autant s’expliquer par l’arrivée des hommes 
anatomiquement modernes au Paléolithique, que par l’arrivée massive des premiers agriculteurs 
(Currat 2004; Currat et al. 2005). Selon lui, cette présence pourrait aussi résulter d’un biais lié à 
l’échantillonnage des données : les résultats obtenus lors de l’étude de l’ADN nucléaire (autosomal 
et chromosome Y) découlent souvent de l’analyse de SNP (Single Nucleotide Polymorphisms) 
c'est-à-dire de mutations ponctuelles de l’ADN. Or la plupart de ces SNP ont été initialement 
découverts sur un nombre limité d’individus, et par la suite analysés dans un échantillon plus 
grand ce qui conduit à une sous représentation des allèles les plus rares (Currat and Excoffier 
2005). Ce biais de recrutement expliquerait la présence de gradients plus marqués dans les 
analyses de données nucléaires, par rapport à ceux générés à partir des données mitochondriales, 
pour lesquelles la variabilité totale est prise en compte puisque l’ADN mitochondrial est 
classiquement analysé par séquençage. 
En fonction du type de marqueurs étudiés, l’estimation de la contribution des néolithiques 
caractérisée à partir de l’étude de la diversité moléculaire en Europe, varie donc fortement de 
moins de 15 %, selon les données mitochondriales (Richards et al. 2000), entre 46 et 66 % selon 
les marqueurs autosomaux (Belle et al. 2006) ou encore jusqu’à 80% selon les dernières études 
menées sur le chromosome Y (Balaresque et al. 2010).  
L’importance du phénomène néolithique et ses conséquences en terme de pression évolutive, sont 
donc encore largement inconnues. Dans ce contexte,  pour mieux comprendre la mise en place et 
l’impact du néolithique en Europe  il convient de s’affranchir de l’effet des migrations post 






génique actuelle. Le fait de pouvoir accéder directement aux génomes d’européens anciens parait 






III. Les études paléogénétiques 
1. Les premières études 
L’étude des génomes anciens ou paléogénétique est une discipline relativement nouvelle qui est 
née tout au milieu des années 1980. En effet, en 1984, une équipe américaine a publié des 
séquences d’ADN mitochondrial extraites à partir d’un spécimen taxidermisé d’une espèce éteinte 
du genre Eqqus datant de 150 ans (le quagga) et a ainsi mis en évidence pour la première fois la 
conservation d’une partie des molécules d’ADN au sein de spécimens anciens (Higuchi et al. 
1984). Mais c’est après 1987, avec la mise au point de l’amplification par réaction de 
polymérisation en chaîne ou PCR, que la discipline a pris réellement son essor avec la 
multiplication des études, à partir de tissus mous momifiés dans un premier temps (Paabo 1989; 
Thomas et al. 1989), puis à partir de substrats osseux (Hagelberg et al. 1989; Horai et al. 1991) 
puis dentaires (Hanni et al. 1990; Kurosaki et al. 1993). L’engouement provoqué par ces 
premières réussites, a conduit à une véritable ruée vers l’ADN ancien, dont l’analyse apparaissait 
alors, comme un moyen révolutionnaire pour retracer l’évolution phylogénétique des espèces. De 
nombreuses équipes se sont alors lancées dans les analyses paléogénétiques à partir de 
spécimens toujours plus vieux, datant de quelques dizaines jusqu’à plus d’une centaine de millions 
d’années : des feuilles fossilisées de Magnolia (Golenberg et al. 1990), des os de dinosaures du 
crétacé (Woodward et al. 1994), ou encore sur différentes espèces d’insectes piégés dans l’ambre 
(DeSalle et al. 1992; Cano et al. 1993). Malheureusement la plupart de ces séquences produites 
sur ces très vieux spécimens, ont vite été identifiées comme non authentiques. Si ces études n’ont 
pas toutes tenu leurs promesses en ce qui concerne la phylogénie des fossiles, elles ont surtout 
mis en évidence les nombreuses difficultés liées à l’étude des substrats anciens et marqué les 
limites de la discipline. 
2. Les difficultés 
Même si l’ADN est une molécule relativement stable au cours du temps (puisque depuis une 
vingtaine d’années les paléogénéticiens sont capables d’étudier de l’ADN de spécimens datant d’il 
y a parfois plusieurs dizaines de milliers d’années) son analyse est limitée par des difficultés 
techniques incontournables liées aux particularités du substrat ancien : la dégradation des 
molécules au cours du temps, un risque élevé de contamination par de l’ADN exogène et la 






2.1. La dégradation  
In vivo, la cellule possède un système de réparation efficace de l’ADN qui permet de maintenir 
intègre la molécule. Mais, dès le décès de l’organisme, se déclenchent une série de processus 
chimiques et enzymatiques qui vont provoquer des modifications irréversibles des séquences. 
Seules de faibles quantités d’ADN peuvent ainsi être extraites et les fragments obtenus sont de 
petite taille (quelques centaines de bases maximum) et chimiquement modifiés. 
2.1.1. La fragmentation 
Plusieurs processus sont à l’origine de la fragmentation des molécules d’ADN au sein de 
spécimens anciens.  
Il y a d’abord des processus enzymatiques : après la mort d’un individu, l’attaque des nucléases 
(enzymes qui clivent les liaisons entre chaque nucléotide) endogènes issues de l’éclatement des 
cellules de l’organisme (autolyse), ou celles produites par les micro-organismes responsables de 
la putréfaction du corps, vont avoir une action directe sur la molécule et fragmenter l’ADN.  
Des processus d’hydrolyse vont également pouvoir accroitre le phénomène. La  dissociation de la 
molécule d’eau provoque la libération d’ions capables de casser les liaisons phosphodiesters qui 
permettent le lien entre deux nucléotides par leurs carbones 3’ et 5’ du sucre ou la rupture des 
liaisons N-glycosydiques qui relient le désoxyribose à la base azotée 5 (Figure 7). Ces 
modifications ont pour conséquence la formation de sites abasiques qui vont être ensuite à 
l’origine soit de la rupture simple ou double brin de l’ADN, soit du blocage de l'activité de la 
polymérase ADN au cours de l'amplification. 
D’autres attaques de types oxydatifs peuvent également intervenir dans les processus de 
fragmentation. Ces dernières  sont induites par les espèces réactives de l'oxygène, formées lors du 
métabolisme cellulaire et/ou par l'action de divers rayonnements : le radical superoxyde, O2-°, le 
peroxyde d’hydrogène H2O2, et le radical hydroxyle OH° notamment peuvent avoir une action 
directe sur le désoxyribose ou sur le lien base/désoxyribose.  
Finalement, l’ADN peut être également directement la cible des rayons UV par un transfert 







Figure 7 : Conséquences des processus enzymatiques, hydrolytiques et oxidatifs sur la 
fragmentation  de la molécule d’ADN 
1. Rupture des liaisons N-glycosydiques 
2. Ruptures des liaisons phosphodiesters 
3. Altérations du désoxyribose 
2.1.2. Les modifications des séquences  
Si les phénomènes d’hydrolyse et d’oxydation diminuent fortement la taille des fragments d’ADN 
qui peuvent être extraits, ces réactions post mortem peuvent également produire des 
modifications plus gênantes sur la molécule, puisqu’elles peuvent conduire à la modification de la 
séquence en elle-même, produisant des mutations artéfactuelles difficilement discernables des 
mutations endogènes (Gilbert et al. 2003).  
Ainsi la désamination de certaines bases notamment, due aux lésions hydrolytiques, peut 
entrainer une transformation de la cytosine en uracile (un analogue de la thymine) et de l’adénine 
en hypoxanthine (un analogue de la guanine).  Lors de la réplication, pendant la réaction 
d’amplification, cela va induire une transformation du message en provoquant deux types de 
transition : une adénine est alors incorporée en complément de l’uracile ce qui provoque la 
transformation de la cytosine initiale en thymine (C  T) et de la même façon, une adénine est 
incorporée en complément de l’hypoxanthine, transformant l’adénine initiale en  guanine (A  G) 
(Figure 8). 
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Figure 8 : Conséquences des désaminations des cytosines et adénines 
 
L'attaque radicalaire peut, elle aussi directement entraîner l'oxydation des bases, engendrant un 
grand nombre de modifications. Les plus fréquemment retrouvées dans les molécules anciennes 
correspondent à des modifications de la guanine (pour environ 30 % des modifications 
artéfactuelles). Particulièrement sensible à l’oxydation, celle-ci peut être modifiée en 8-
hydroxyguanine. Elle va alors s’hybrider avec une adénine plutôt qu’avec une cytosine 
provoquant, in fine, des mutations par transversions cytosine/guanine vers adénine/thymine 
selon le brin étudié (Lamers et al. 2009). Présent dans le même compartiment cellulaire que la 
chaine respiratoire responsable de la production des radicaux libres oxygénés et dépourvu d’un 
manteau d’histone capable de le protéger contre les attaques radicalaires, l’ADN mitochondrial  va 
être particulièrement sensible à ce stress oxydant (Kadenbach et al. 1995). On estime d’ailleurs, 
que l’ADN mitochondrial est 10 à 20 fois plus muté que l’ADN nucléaire (Favier 2003).  
2.1.3. Les modifications structurales 
D’autres phénomènes vont finalement pouvoir induire des difficultés lors de l’étude de l’ADN 
ancien, en modifiant directement la structure de la double hélice, c'est-à-dire en créant des 
liaisons inter- ou intra-moléculaires au sein de la molécule elle-même, avec d’autres molécules ou 
encore avec des protéines, qui peuvent bloquer la disponibilité de l’ADN pour les réactions 
d’amplification nécessaires à son étude (Figure 9). Les agents alkylants, par exemple, peuvent 
réagir avec les groupements amines ou hydroxyles des bases et créer ainsi des ponts intra- ou 
inter-caténaires, rendant ainsi le déroulement de la double hélice impossible. L’azote N(7) de la 
guanine est statistiquement la cible principale de l’alkylation (Ali-Osman et al. 1995). La 
formation de ces liaisons croisées serait l’un des facteurs les plus limitant dans les études d’ADN 
ancien (Paabo et al. 2004; Hansen et al. 2006). 






2.1.4. Préservation de l’ADN ancien au sein des restes biologiques 
Même en supposant des conditions de conservation des corps optimale limitant les phénomènes 
de dégradation, la période de « survie » de l’ADN au sein de restes biologiques est estimée au 
maximum à quelques dizaines, voire une centaine de milliers d’années (Lindahl 1993). Au-delà de 
cette limite, l’ADN exploitable ne peut, en théorie, plus être retrouvé. Une température basse 
(congélation) ou une faible amplitude thermique, un pH neutre ou légèrement alcalin, un milieu 
sec qui permet la dessiccation des tissus limitant les attaques hydrolytiques sont cependant 
nécessaires pour la conservation d’un ADN de bonne qualité. Un milieu anaérobie qui limitera 
l’attaque microbienne et la préservation du corps des rayonnements UV sont également 
indispensables.  
L’ADN mitochondrial (ADNmt), qui est un ADN cytoplasmique est quantitativement très 
important au sein des cellules puisqu’il est présent en plusieurs dizaines voire centaines de 
copies, selon le tissu considéré. Il est donc bien mieux représenté au sein des cellules humaines 
que l’ADN nucléaire qui n’est présent qu’en un seul exemplaire dans le noyau des cellules. Cet 
ADN qui est souvent que le seul encore préservé au sein des restes biologiques anciens va être un 
substrat de choix dans les analyses paléogénétiques. 
 
 

















2.2. Les contaminations et les erreurs de réplication 
Bien qu’il reste à l’état double-brin, l’ADN fragmenté (segments de 100-200 paires de bases) et 
chimiquement modifié n’est plus un substrat optimal pour la polymérase, l’enzyme qui permet 
l’amplification nécessaire à l’étude des fragments d’intérêt. L’ensemble des modifications subies 
par l’ADN ancien peuvent donc provoquer soit une inhibition (totale ou partielle) de 
l’amplification, soit des phénomènes conduisant à des erreurs dans la restitution des séquences 
originelles (Paabo et al. 1990). Plusieurs phénomènes de « jumping PCR », c'est-à-dire de la 
formation de molécules chimères produites lors de la recombinaison aléatoire de plusieurs 
fragments, ont d’ailleurs été responsables des fausses séquences extraites de termites piégées 
dans l’ambre publiées au début des années 90 (DeSalle et al. 1993). 
De plus, l’encombrement stérique lié à la présence de bases atypiques ou de modifications de la 
structure même de double hélice, font que tout ADN moderne contaminant, est susceptible d’être 
préférentiellement amplifié et donc retrouvé lors de l’analyse.  Ce phénomène est d’autant plus 
gênant que les échantillons étudiés proviennent de restes squelettiques humains, puisqu’il est 
difficile de différencier l’ADN endogène de celui des différentes personnes ayant été 
potentiellement en contact avec les ossements. L’un des principaux challenges lors des analyses 
paléogénétiques va donc être de produire des résultats authentiques, exempts de toute 
contamination par de l’ADN exogène contemporain et de réussir à prouver cette authenticité. 
2.3. Les inhibiteurs 
Finalement, même lorsqu’il est encore possible d’extraire de l’ADN à partir d’un échantillon 
ancien, parfois certaines substances co-extraites vont gêner, voire empêcher les réactions 
d’amplification et donc inhiber les analyses. Bien que leurs modes d’actions soient encore mal 
connus ces substances exogènes pourraient avoir une action directe sur l’activité de la polymérase 
(Tuross 1994). La majorité de ces inhibiteurs de PCR seraient des produits dérivés de la 
dégradation des sols (tanins, acides humiques et fulviques) ou bien du corps lui-même (hème, 
hémoglobine, mélanine, collagène, urée...). La simple dilution des produits d’extraction suffisent 
généralement à abolir l’effet de ces inhibiteurs. L’ajout de BSA (Bovine Serum Albumine) dans les 







3. Les techniques d’analyse de l’ADN ancien et les critères 
d’authenticité. 
Pour pallier aux différentes modifications que subissent les molécules d’ADN au cours du temps, 
et afin de limiter les phénomènes de contaminations, des procédures particulières doivent être 
mises en œuvre lors des études d’ADN ancien. Depuis le début des années 2000, des «  critères 
d’authenticité » ont d’ailleurs été publiés par Hendrik Poinar et Alan Cooper afin de guider la 
réalisation des études paléogénétiques et de limiter la publication de résultats non authentiques 




Les Critères d’authenticité de Poinar et Cooper (Cooper et al. 2000) 
 
1. Toutes les étapes « pré-amplification » doivent être réalisées dans un laboratoire isolé 
exempt de tout ADN moderne et/ou amplifié. 
 
2. Des contrôles négatifs d’amplification doivent avoir été réalisés afin de détecter la présence 
éventuelle de contaminants dans les réactifs. 
 
3. Les résultats obtenus doivent être cohérents : (1) l’efficacité de l’amplification doit été  
inversement proportionnelle à la taille des amplicons (la taille des amplicons étant 
généralement inférieure à 500 pb), (2) des séquences d’ADN mitochondrial reproductibles 
doivent être obtenues si une copie d’ADN nucléaire et/ou d’ADN pathogène est détectable, 
et enfin les séquences obtenues doivent avoir un sens phylogénétique. 
 
4. Les résultats doivent être reproductibles à partir du même extrait d’ADN mais aussi à 
partir de plusieurs extraits obtenus à partir de prélèvements différents, eux même réalisés 
sur le même spécimen. Plusieurs paires d’amorces doivent avoir été utilisées afin d’obtenir 
des séquences chevauchantes qui doivent être identiques au niveau de la partie partagée. 
 
5. Les séquences obtenues doivent été clonées afin de reconnaitre de possibles séquences 
exogènes, d’identifier les erreurs de réplication dues aux dommages subis par l’ADN ancien 
et de détecter la présence éventuelle de séquences recombinantes. 
 
6. Les résultats doivent être répliqués dans un laboratoire indépendant. 
 
7. Une analyse biochimique des prélèvements doit être effectuée afin d’estimer le degré de 
préservation de l’ADN au sein des restes biologiques. 
 
8. L’ADN extrait doit être quantifié puisque en deçà de 1000 copies d’ADN cible, les risques de 
contaminations sont beaucoup plus élevés. 
 
9. Enfin, lorsqu’on travaille à partir de restes humains anciens, l’analyse de restes de faune 
inhumés au sein de mêmes couches stratigraphiques  doit être réalisée afin de détecter 
d’éventuelles contaminations humaines qui auraient pu avoir lieu lors de fouilles ou du 







Le respect de ces 9 règles n’est cependant pas un garant absolu de l’authenticité des séquences ou 
des résultats produits. Ces critères sont plutôt des règles de bonnes pratiques de laboratoire, 
permettant au mieux, lorsqu’elles sont respectées, de limiter la publication de séquences fausses, 
comme cela a pu été le cas dans les années 1990. Ils ne sont donc pas exhaustifs ; une  approche 
réfléchie et autocritique est de toute façon nécessaire pour produire et publier des résultats 
authentiques (Gilbert et al. 2005). 
4. Les premières études paléogénétiques humaines en Europe 
4.1. Otzi 
En 1991 deux alpinistes allemands en randonnée dans le glacier du Hauslabjoch, un glacier de la 
vallée de l'Otztal, à la frontière Austro-Italienne, découvrent le corps momifié et congelé d’un 
homme d’environ 45 ans. Exceptionnellement bien préservée, cette momie naturelle baptisée Ötzi 
et datée entre 3500 et 3100 avant J.-C., va livrer parmi les plus précieuses informations 
disponibles sur la période de transition entre la fin du Néolithique et le début de l’âge du cuivre en 
Europe (Guilaine 2008). Les différentes études menées, que ce soit sur les objets retrouvés 
(équipements, habillement) ou sur le corps lui–même, vont ainsi permettre pour la première fois, 
d’appréhender directement le mode de vie d’un individu néolithique ainsi que son état de santé. 
Gardée jusqu’en 1999 à Innsbruck (Autriche) dans une chambre réfrigérée spéciale, la momie est 
actuellement conservée au musée d'archéologie de Bozen-Bolzano en Italie. 
La conservation du corps dans la glace offrant des conditions très favorables pour la préservation 
de l’ADN, des prélèvements biologiques ont donc été effectués sur la momie afin d’essayer 
d’identifier l’origine biogéographique d’Ötzi et d’éventuelles filiations avec les populations 
contemporaines alpines. Ce sont les plus anciennes investigations moléculaires réalisées à ce jour, 
sur un spécimen ancien datant de cette période en Europe. Ces premières analyses ont d’abord été 
menées en 1994 à Munich par Oliva Handt puis répliquées à Oxford. Elles  ont été réalisées à 
partir de 8 prélèvements de différents tissus (muscles, tissus conjonctifs et os). Dans un premier 
temps, un mélange de plusieurs séquences a été retrouvé probablement à cause de 
contaminations par l’ADN moderne lors de la fouille de la dépouille (Handt et al. 1994). 
L’amélioration des techniques et la réplication des résultats (Richards et al. 1995) ont finalement 
permis d’identifier la séquence endogène d’une portion de l’ADN mitochondrial (HVI) de 
« l’homme des glaces » (Handt et al. 1998). En 2000 la décongélation totale pour la première fois 
du corps d’ Ötzi a permis le prélèvement de 3 nouveaux fragments de quelques milligrammes de 






partir de ces nouveaux échantillons réalisés par Franco Rollo (Rollo et al. 2006), Luca Ermini 
(Ermini et al. 2008) et Philipp Endicott (Endicott et al. 2009) ont donc permis  de confirmer 
l’authenticité des polymorphismes retrouvés sur la région HVRI (16224C, 16311C, 16362C) mais 
aussi d’obtenir la séquence totale de l’ADN mitochondrial (Ermini et al. 2008).  
Les résultats de ces premières investigations génétiques sur l’un des spécimens les plus anciens et 
les plus connus de la préhistoire européenne, ont donc révélé qu’ Ötzi portait un haplogroupe 
fréquent en Eurasie aujourd’hui, l’haplogroupe mitochondrial K (comme 7% de la population 
européenne actuelle) et plus précisément l’haplogroupe K1. Les comparaisons de la séquence 
mitochondriale totale avec les lignées européennes actuelles ne permettent toutefois pas 
aujourd’hui de le classer dans une des sous lignées présentes en Europe K1a, K1b ou K1c. La 
séquence d’ Ötzi correspond donc à une lignée disparue, jamais retrouvée à ce jour. Elle a été 
nommée K1ö. 
4.2. Les autres études 
Les conditions de préservation du corps d’Ötzi étaient des conditions tout à fait exceptionnelles 
pour le continent européen. Les analyses moléculaires réalisées sur ce spécimen singulier, 
notamment le séquençage total de l’ADN mitochondrial, reste un fait unique à ce jour pour un 
spécimen néolithique européen. En effet, la plupart des restes humains anciens disponibles pour 
cette période préhistorique sont souvent squelettisés et sont conservés à température ambiante. 
De plus, une majorité des restes anthropologiques datant de cette période ont été fouillés il y a 
plusieurs années, sans précaution particulière pour éviter les contaminations et ont été, par la 
suite, conservés dans des musées sans protection. Malgré les avancées constantes dans le 
domaine de l’ADN ancien, peu d’études ont été réalisées depuis, sur des spécimens humains 
anciens datant de la transition néolithique en Europe. 
4.2.1. En Europe méditerranéenne 
Les premières études paléogénétiques réalisées en Europe du sud ont été menées par Neskuts 
Izagirre en 1999. Elles portaient sur des spécimens humains anciens provenant d’un site 
préhistorique basque datant de la même période qu’Ötzi. Soixante trois dents provenant du site 
de San Juan Ante Portam Latinam, au sud du pays basque, et datées de - 5070 +/- 130 – 5020 +/- 
140 ont été analysées par RLFP (Restriction Fragment Length Polymorphism). Le but de cette 
étude était de déterminer l’haplogroupe mitochondrial des individus anciens, en typant une seule 
position caractéristique localisée sur la portion codante de l’ADNmt. Pour les 63 individus testés, 






fréquents en Europe aujourd’hui H, J, K, U, X et T (Izagirre et al. 1999). En 1999, les techniques 
utilisées pour étudier l’ADN ancien et les critères d’authenticité n’étaient pas encore mis en place, 
ce qui jette un doute sur l’authenticité des données produites. Un tel rendement (61/63 des 
haplogroupes déterminés) est d’ailleurs particulièrement élevé pour des études d’ADN ancien ; 
généralement un tiers des échantillons seulement donne un résultat fiable. L’étude d’une seule 
position de l’ADNmt sans contrôle supplémentaire ne permet cependant plus, à ce jour, d’attester 
avec certitude de l’authenticité et de la fiabilité de ces résultats.  
En 2000 une nouvelle étude a été menée par Giulietta Di Benedetto sur 5 échantillons provenant 
de l’est des Alpes italiennes et datant de 14000 ans à 3000 ans.  La séquence HVI de 3 des 5 
échantillons testés a ainsi pu être reconstruite à partir de plusieurs clones, dans des laboratoires 
indépendants. Deux des individus attribués à la période néolithique, Mezzocorona (- 6326,–6444 
ans) et  Borgo Nuovo (- 5930, –6240 ans.),  appartiendraient aux haplogroupes T et H alors que 
l’échantillon mésolithique Villabruna (-13831, –14267 ans) appartiendrait également à 
l’haplogroupe le plus fréquent en Europe actuellement, l’haplogroupe H (Di Benedetto et al. 
2000). Il est évident qu’à partir de 3 échantillons, il n’était pas possible de déduire quoique ce soit 
sur le peuplement néolithique de l’Europe, mais ces premiers résultats anciens étaient 
compatibles avec l’hypothèse d’une continuité génétique en Europe. 
En 2005, Helen Chandler a également étudié des échantillons portugais : 75 prélèvements (os 
longs ou dents) provenant de 3 sites néolithiques mais aussi 36 échantillons provenant de 7 sites 
mésolithiques. Pour environ 30 % des échantillons, la séquence HVI a pu être obtenue et 
comparée aux données mitochondriales des populations actuelles (Chandler et al. 2005). La 
encore, l’ensemble des critères d’authenticité n’a pas réellement été suivi, ce qui jette un doute sur 
l’exactitude des résultats produits. Cependant les résultats obtenus sont très intéressants et 
ouvrent une nouvelle hypothèse. Ils mettent en évidence une probable discontinuité génétique 
entre les groupes mésolithiques et néolithiques ce qui sous entend bien une arrivée de gènes 
pendant le néolithique au Portugal. Cependant, l’absence de l’haplogroupe J, l’haplogroupe 
caractéristique associé à la diffusion néolithique depuis le Proche Orient, pourrait suggérer que 
les premiers agriculteurs portugais ne seraient pas les descendants directs des agriculteurs 
proches orientaux. Pour la première fois, cette étude a proposé que le peuplement du sud de 
l’Europe aurait pu être influencé par des mouvements de population au Néolithique, mais aussi 
que les migrants ne seraient pas originaires du foyer primaire mais de populations 
méditerranéennes ayant préalablement adopté l’économie néolithique.  
La dernière étude sur le Néolithique ancien méditerranéen date de 2007 et a été effectuée par 






de Barcelone en Espagne datées de – 3500/ - 3000 ans av J.-C. a permis de déterminer que 11 des 
individus inhumés appartenaient à des haplogroupes mitochondriaux similaires à ceux retrouvés 
dans les populations contemporaines : H, I1, J, W1, T2 et U4 (Sampietro et al. 2007). Comme pour 
les études précédentes, ces travaux ont donc également mis en évidence la similarité entre les 
populations ibériques actuelles et des individus anciens catalans.  
L’ensemble des données anciennes obtenu jusqu’à présent pour les pays du sud de l’Europe 
(Italie, Portugal et Espagne) est compatible avec l’arrivée de nouvelles lignées durant la transition 
néolithique, en tout cas au regard des études menées sur les lignées maternelles des européens 
anciens. Elle suggère également une probable continuité génétique entre les populations 
anciennes et les populations actuelles, ce qui accréditerait l’hypothèse d’une contribution non 
négligeable de l’arrivée des premiers agriculteurs dans le pool génique des européens 
d’aujourd’hui. 
4.2.2. Dans le reste de l’Europe 
Dès 2005 plusieurs échantillons provenant de sites anciens d’Europe centrale et d’Europe du nord 
ont également été étudiés.  
4.2.2.1. En Europe centrale 
Les principaux travaux réalisés sur des échantillons provenant d’Europe centrale ont été menés 
par Wolfgang Haak. Ce dernier a notamment étudié des prélèvements provenant de sites 
archéologiques caractéristiques de la culture Rubané, datant d’il y a environ 7500 ans. Sur 57 
individus testés, 24 ont livré des séquences exploitables (Haak et al. 2005) et 18 d’entre elles 
correspondaient à des haplogroupes courants en Europe de nos jours (H ou V, T, K, J et U3) alors 
que 6 appartenaient à un haplogroupe quasiment disparu, l’haplogroupe N1a. Après diverses 
simulations informatiques, afin de comprendre si cet haplogroupe pouvait avoir été perdu par 
dérive génétique,  l’auteur a suggéré que la présence de cet haplogroupe, qui était 150 fois plus 
fréquent au néolithique qu’aujourd’hui était probablement la preuve qu’il n’y avait  pas eu de 
continuité génétique entre les populations des cultures rubanées et les populations actuelles.  
 En 2005, pour W. Haak, les européens actuels ne descendaient donc pas des premiers 
agriculteurs.  
En 2008, la même équipe a également analysé 4 sépultures multiples attribuées à la culture de la 
céramique cordée (période chalcolithique, autour de 2600 av. J.-C.) ce qui a permis d’identifier 8 






grâce à des données nucléaires, des liens de proche parenté au sein de ces inhumations 
collectives. 
En 2009, Barbara Bramanti a étudié des échantillons provenant de sites attribués aux cultures des 
derniers chasseurs cueilleurs cette fois, et localisés également en Europe centrale (entre 13400 et 
2300 av. J.-C.). Pour 20 spécimens anciens, l’haplogroupe mitochondrial a pu être retrouvé et 
comparé à la fois aux échantillons néolithiques décrits par W. Haak en 2005, mais aussi aux 
fréquences des haplogroupes des populations contemporaines (Bramanti et al. 2009). Les 
résultats obtenus furent assez surprenants : 82% des échantillons appartenaient au 
macrohaplogroupe U (U4 et U5 notamment) ce qui suggère l’absence de continuité génétique 
entre les derniers chasseurs cueilleurs et les premiers agriculteurs d’Europe centrale. Ces 
données sont d’autant plus surprenantes que les hypothèses archéologiques suggéraient bien une 
certaine continuité culturelle entre les différentes périodes. Ces résultats supposent donc que non 
seulement les premiers agriculteurs d’Europe centrale ne descendraient pas des derniers 
chasseurs cueilleurs, mais que ces derniers ne seraient pas non plus les ancêtres des populations 
européennes actuelles dans la région.  
En 2010 Marie-France Deguilloux a étudié une sépulture multiple de Prissé-la-Charrière sur la 
cote atlantique française (Deguilloux et al. 2010) et a également retrouvé l’haplogroupe N1a sur 
un des 3 squelettes datant de 4200 ans av J.-C.  
Enfin en 2010, de nouvelles investigations menées par W. Haak a permis d’obtenir 17 séquences 
mitochondriales supplémentaires attribuées à la même culture rubanée que les premiers 
échantillons traités en 2005. Combinées avec ceux-ci, W. Haak les a comparés aux haplotypes 
retrouvés dans toute l’Europe actuelle. De façon intéressante, ces analyses ont révélé 
qu’effectivement les haplotypes anciens étaient différents de ceux retrouvés dans les mêmes 
régions aujourd’hui, mais qu’ils étaient par contre proches des haplotypes retrouvés dans les 
populations du Proche Orient et d’Anatolie, preuve d’un afflux de gènes proche orientaux au 
Néolithique en Europe centrale. 
Lors de cette étude, W. Haak a également essayé de caractériser les haplogroupes Y des spécimens 
anciens masculins. Il a pu obtenir des résultats pour seulement 3 individus masculins et a mis en 
évidence qu’ils appartenaient, pour deux d’entre eux, à l’haplogroupe F* et pour le dernier à 
l’haplogroupe G2a3. Il s’agissait, lors de la sortie de cet article, des premières informations 








4.2.2.2. En Europe du nord 
En Europe du nord, des analyses ont été réalisées sur des squelettes attribués principalement à la 
culture des céramiques perforées, un des derniers grands complexes culturels de chasseurs 
cueilleurs du nord de l’Europe. Pour 18 des 22 échantillons testées les haplogroupes 
mitochondriaux principaux qui ont pu être déterminés correspondent à des variants de 
l’haplogroupe U : U4/H1b, U5 et  U5a (Malmstrom et al. 2009), ce qui suggère, là aussi, une 
probable discontinuité génétique entre les derniers mésolithiques et les populations scandinaves 
actuelles. 
4.2.3. Bilan des premières études d’ADN ancien en Europe 
Les premières études datant de la transition mésolithique/néolithique en Europe, que ce soit sur 
les échantillons d’Europe du nord et centrale ou d’Europe méditerranéenne, suggèrent donc bien 
l’existence d’un afflux de gènes provenant du Proche orient ayant diffusé vers l’ouest avec la mise 
en place du Néolithique en Europe. Cependant, la présence de l’haplogroupe N1a dans les 
échantillons de la voie danubienne et son absence plus au sud, laissent suggérer une certaine 
hétérogénéité dans la dispersion du Néolithique en Europe. De plus, l’existence d’une réelle 
continuité génétique depuis la période Néolithique jusqu’à aujourd’hui dans les populations 
méditerranéenne et son absence en Europe centrale, laisse penser que l’impact génétique des 
populations néolithiques est probablement plus important dans la région méditerranéenne qu’au 
nord de l’Europe. 
Quoiqu’il en soit, seuls un peu moins de 150 échantillons européens anciens ont fourni une 
séquence mitochondriale, ce qui ne permet pas à l’heure actuelle d’avoir une vision globale et de 
déduire un modèle général de la mise en place de la transition néolithique en Europe. De plus, la 
presque totalité des données obtenues l’ont été à partir d’ADN mitochondrial, ce qui est 
uniquement informatif de l’origine des lignées féminines. Or les analyses sur les populations 
européennes actuelles révèlent que jusqu’à 80% des lignées masculines contemporaines auraient 
pu être apportées en Europe pendant la néolithisation du continent contre moins de 20% pour les 
lignées féminines (Balaresque et al. 2010; Myres et al. 2011). L’étude de marqueurs localisés sur 
le chromosome Y semble donc indispensable pour appréhender dans son ensemble l’incidence de 






IV. Problématique générale et but de l’étude 
Le Néolithique, nous l’avons vu, est apparu au Proche Orient puis a diffusé en Europe occidentale. 
Mais cet important changement technique et social, quel que soit sa vitesse et son mode de 
diffusion, n’a pas été introduit dans un espace vide de toute vie humaine.  
Depuis plusieurs dizaines de milliers d’années, l’Europe était déjà habitée par des populations 
autochtones bien implantées. Le rôle réel de ces derniers chasseurs-cueilleurs dans le processus 
général de la néolithisation n’est cependant clairement défini et pourrait être plus important que 
celui supposé : l’importante diversité culturelle retrouvée lors de la mise en place du système 
agropastoral en Europe occidentale pourraient, d’ailleurs, être le reflet des différents contacts 
entre les pionniers du néolithique et les dernières populations de chasseurs-cueilleurs.  
Pour comprendre la néolithisation de l’Europe, il est donc nécessaire d’envisager le rôle joué par 
le substrat mésolithique en place. D’un point de vu archéologique, la période mésolithique est 
assez mal connue du fait du mode de vie nomade des derniers chasseurs/collecteurs, d’une 
démographie relativement faible et de l’absence d’importants sites répertoriés. L’abondance de 
sites archéologiques repérables n’apparaitra que plus tard, pendant la période néolithique. 
Dans ce contexte, et afin d’essayer d’identifier réellement le rôle joué par les derniers chasseurs 
cueilleurs d’une part, et par l’arrivée probable des premiers agriculteurs du Proche Orient, nous 
nous avons souhaité étudier directement le génome d’individus anciens ayant vécu la révolution 
néolithique.  
Cette approche devrait nous permettre de quantifier l’impact de la néolithisation de l’Europe dans 
le pool génique des européens anciens et aussi certainement, de mieux comprendre comment 
l’agriculture s’est mise en place sur ce continent.  
La comparaison des différentes lignées retrouvées chez ces individus anciens et celles des 
populations actuelles, devrait également permettre de mesurer l’évolution du pool génétique des 
européens sur ces derniers milliers d’années et ainsi, de mieux comprendre l’histoire de nos 
origines en Europe.   
Pour finir, cela devrait permettre de mieux connaître l’origine des principales lignées 
génétiques européennes et aussi de dater leurs arrivées sur le territoire européen. En effet 
l’expansion de la plupart des marqueurs génétiques actuels a été reliée aux différentes vagues de 






contemporaines. L’accès aux marqueurs réellement présents durant le Néolithique en Europe 
occidentale devrait donc permettre d’attester de leur présence ou non à un moment particulier et 
de savoir quand ils sont réellement arrivés en Europe. 
La néolithisation de l’Europe a été un mouvement arythmique, dans le temps ou l’espace. Il n’est 
donc pas envisageable d’essayer de comprendre la transition néolithique dans son ensemble sur 
tout le territoire européen. L’abondance de données archéologiques datant de cette période 
charnière nous permet à l’heure actuelle de discerner différents ensembles culturels cohérents au 
sein de l’Europe néolithique.  
Nous nous sommes plus particulièrement intéressés à la néolithisation du bassin méditerranéen 
pour lequel jusqu’à présent, il n’existe que très peu de données génétiques anciennes. L’étude de 
cette région particulière présente un véritable défi puisque le climat méditerranéen n’est pas, à 
priori, un climat idéal pour la conservation des molécules d’ADN au sein des restes biologiques 
anciens. Le but principal de ce travail de thèse a donc consisté à estimer la faisabilité de la 
réalisation d’études paléogénétiques sur un ensemble de sites archéologiques donnés, datant de la 
période de la transition mésolithique/néolithique dans le bassin méditerranéen. Il nous a donc 
fallu développer une approche méthodologique adaptée pour l’étude de ces spécimens 






















La première partie du travail de thèse a consisté à estimer l’état de préservation de l’ADN contenu 
dans différents spécimens archéologiques, en étudiant quelques prélèvements osseux et/ou 
dentaires provenant de 29 sites différents, localisés en Espagne, France, Italie, Grèce et Tunisie.  
L’âge des ces échantillons s’étend de la fin du mésolithique à la fin de la période néolithique. 




Figure 10 : Localisation des 29 sites archéologiques pour lesquels des prélèvements ont été 
analysés 
 
1, Grotte I des Treilles ; 2, Nécropole de Pontcharaud 2 ; 3, Baume de Fontbregoua ; 4, Sépulture 
de La Balance ; 5, Grotte d’Unang ; 6, Nécropole de Téviec ; 7, Nécropole d’Hoëdic ; 8, Grotte 
Gazel ; 9, Dolmen de La pierre Fritte ; 10, Jaciment de Ca l’Estrada ; 11, Cova de l'Avellaner ; 12, 
Cingle del Mas Nou ; 13, Cueva de los Canes ; 14, Cueva de Linatzeta ; 15, Cueva de La Poza 
l’Egua ; 16, Cueva de Santimamiñe ; 17, Grotta dell’Uzzo ; 18, Villaggio di Rendina ; 19, Villaggio 
di Favella della Corte ; 20, Sito di Colle Santo Stefano ; 21, Grotte de Franchthi ; 22, Site de 
Xirolimni ; 23, Site de Mavropigi ; 24, Grotte de Theopetra ; 25, Grotte d’Alepotrypa ; 26, Site de 







Tableau 1 : Liste des sites archéologiques pour lesquels des prélèvements ont été effectués et analysés 




d’individus total Datation absolue ou relative des sépultures Références 
1 
Grotte I des Treilles, St-Jean-
St-Paul, Aveyron 
France 
53 NMI : 149 
Datation C14 sur fragments d’os : autour de 3000 
cal. B.C., néolithique final 
(Balsan et al. 1972; Crubézy et al. 2004; 
Duranthon et al. 2008) 
2 
Nécropole de Pontcharaud 2, 
Puy-de-Dôme 
3 NMI : 94 
Datation C14 : deuxième moitié du 5e millénaire, 
néolithique moyen précoce 
(Beyneix 1997) 
3 
Baume de Fontbregoua, 
Salernes, Var 
5 NMI : 20 
Datation C14 sur charbon : 4750 à 3150 B.C., 
Néolithique ancien à moyen 
(Villa et al. 1986; Goude 2007; Beyneix 
2008) 
4 
Sépulture de La Balance, 
Avignon, Vaucluse 




2 NMI : 3 Datation relative : Néolithique Cardial (Beyneix 1997; Goude 2007) 
6 
Nécropole de Téviec, Quiberon 
Morbihan 
4 NMI : 23 
Datation C14 : entre 5640/5090 – 4450/4250 B.C., 
Mésolithique tardif jusqu’au néolithique moyen 
(Schulting 1999; Schulting et al. 2001) 
7 
Nécropole d’Hoëdic, Quiberon, 
Morbihan 
1 NMI : 14 
Datation C14 : entre 5830/5630 – 4400/4160 B.C., 
Mésolithique tardif jusqu’au néolithique moyen 





1 NMI : 3 
Datation relative : Epicardial, première moitié du 
Vème millénaire  B.C. 
(Beyneix 1997; Beyneix 2008) 
9 
Le dolmen de  La Pierre Fritte, 
Yermenonville, Eure-et-Loir 
3 NMI : 17 
Datation C14 sur fragments d’os : entre 2750 et 
2725 B.C., Néolithique final  
(Jagu et al. 2008) 
10 




Datation C14 sur fragment d’os : 5740 +/- 40 B.P., 
Néolithique antique post cardial 
(Fortó García et al. 2005) 
11 
Cova de l'Avellaner, Los Planes 
d’Hostoles, Gerona 
27 NMI : 19 
Datation C14  sur fragment d’os: première moitié du 
Vème millénaire B.C. 
(Bosch et al. 1991) 
12 
Cingle del Mas Nou, Ares del 
Maestrat, Castelló de la Plana 
4 6 
Datation C14 sur charbon : 6910 ± 40 B.P. 
Mésolithique terminal jusqu'à la période cardiale 
(Puyoles 2000; Meiklejohn 2009) 
13 
Cueva de los Canes, Arangas, 
Asturias 
2 6 
Datation C14 sur fragment d’os : 5930-5680 et 
5330-5010 cal. B.C., Mésolithique tardif 
(Arias et al. 1996; Meiklejohn 2009) 
14 
Cueva de Linatzeta, Deba, 
Gipuzkoa 
2 NMI : 3 
Datation C14 sur fragment d’os : 6230-6100 cal. B.C., 
Mésolithique 
(Tapia et al. 2008) 
15 
Cueva de La Poza l’Egua, 
Lledías, Llanes, Asturias 
1 1 













d’individus total Datation absolue ou relative des sépultures Références 
16 
Cueva de Santimamiñe, 
Kortezubi, Bizkai  
2 NMI : 6 
Datation C14 : 4000 B.P., nouvelle datations en 
cours : probablement néolithique 
final/chalcolithique 
Données : Sergio Cardoso 
17 




Datation C14 sur charbon et coquillages 10 090-
9300 à 5 740–5 490 cal. B.C.: du mésolithique au 
néolithique 
(D’Alessio et al. 2005) 
18 Villaggio di Rendina 2 NMI : 4 
Datation relative : Impressa adriatique, néolithique 
ancien 
(Malone 2003; Tagliacozzo 2005) 
19 Villaggio di Favella della Corte 1 1 
Datation C14 : 6910+/- 60 and 6940 +/- 40 B.P. : 
Impressa adriatique, néolithique ancien 
(Tagliacozzo 2005; Scarsini et al. 2008) 
20 
Sito 
di Colle Santo Stefano, Fucino, 
L’Aquila, Abruzzo 
1 1 Impressa adriatique, néolithique ancien (Peretto  et al. 2004; Tagliacozzo 2005) 
21 
Grotte de Franchthi, Koilada, 
Argolis 
Grèce 
2 NMI : 50  




Site de Xirolimni, Kozani, 
Makedonia 
2 - - - 
23 
Site de Mavropigi, Kozani, 
Makedonia 
2 - - - 
24 
Grotte de Theopetra, 
Kalambaka, Thessalie 
1 2 






2 NMI : 161 Datation C14 : 5000 à 3200 B.C. Néolithique final (Papathanasiou 2005) 
26 Site de Maroulas, Kythnos 1 NMI : 4 Datation C14 : 7500 à 6500 B.C., Mésolithique (Honea 1975; Perlès 2001) 
27 SHM-1 à Hergla 
Tunisie 
1 NMI : 6 
Datation C14 sur coquillages : 6499-6106 à 5831-
5474 cal. B.C., néolithique ancien 
(Munoz et al. 2007; Mulazzani et al. 
2010) 
28 
Station de Doukanet El 
Khoutifa 
1 - 
Datation C14 sur charbons : de 6021-5311 à 5209-
4689 cal. B.C. 
(Mulazzani et al. 2010) 
29 Grotte de Kef el Agab 1 - Datation relative : néolithique Tunisien (Mulazzani et al. 2010) 
 






Nous nous sommes ensuite plus particulièrement intéressés à deux sites principaux dont les 
échantillons tests semblaient contenir de l’ADN endogène relativement bien préservé: la grotte 
de l’Avellaner en Catalogne espagnole (période épicardiale) et la grotte I des Treilles dans 
l’Aveyron (France) datant du début du Chalcolithique. 
1. La grotte de l’Avellaner (La Garroxta, Espagne) 
1.1. Le site 
La grotte sépulcrale de l’Avellaner est localisée dans une falaise calcaire du village de Cogolls, 
sur la  commune de Les Planes d'Hostoles (La Garroxta, Espagne) en Catalogne espagnole. 
Fouillée en 1985 et  1986 par Angel Bosh et Josep Tarrus (Bosch and Tarrus 1991), elle a livré de 
nombreux vestiges, de diverses espèces animales (principalement d’ovins-caprins), de restes 
osseux humains très fragmentés, et d’éléments mobiliers, attribués principalement à la période 
épicardiale finale avec quelques céramiques du groupe de Montboló. L’ensemble des collections 
est aujourd’hui conservé au musée archéologique d’Olot. 
1.2. La grotte 
La grotte est, un espace exigu 
renfermant 3 petites cavités sépulcrales 
indépendantes contenant chacune 
plusieurs inhumations (primaires 
successives ou secondaires). On note au 
sein de ces sépultures, la présence 
d’ossements brulés, résultat probable de 
pratiques de réduction des corps. La 
conservation des ossements et leur état 
fragmentaire n’a pas permis 
d’individualiser formellement le nombre 
réel d’individus inhumés au sein de 
chaque cavité, mais les études 
anthropologiques menées sur la 
collection proposent un nombre 
minimum de 19 individus. Ainsi dans la 
cavité 1, auraient été inhumés 4 Figure 11 : Plan général de la grotte de l’Avellaner 






immatures (un de moins d’un an, un de 2-5 ans, un de 4-5 ans et un de 8-11 ans), un jeune adulte 
de 18-20 ans et 3 adultes d’âge indéterminé ; dans la cavité 2 : un immature, 4 adultes dont un 
d’une trentaine d’années, et un adulte âgé ; et enfin dans la cavité 3 : un immature, un jeune 
adulte, deux adultes et un adulte âgé. 
1.3. Datation 
Deux datations au carbone 14 ont été effectuées : la 
première sur un fragment de charbon de la cavité 
sépulcrale 1, donne une date de 5225 - 4444 avant 
J.-C. (en calibrée) et la seconde sur  un fragment 
d’os de la cavité sépulcrale donne une estimation à 
4914 - 4460 avant J.-C. (en calibrée). 
Ces résultats, ainsi que l’analyse archéologique 
réalisée sur le mobilier funéraire, situent donc 
l’utilisation de la grotte, comme cavité sépulcrale, 
durant la première moitié du Vème  millénaire avant 
J.-C (néolithique ancien). 
1.4. Contexte archéologique et 
problématique du site 
Au début du Vème millénaire avant J.-C., l’ensemble 
des pays méditerranéens est définitivement 
converti à l’économie néolithique. Les sociétés 
commencent alors à se transformer. Si les morts étaient déjà inhumés au Mésolithique, souvent 
en fosse individuelle ou dans des cuvettes, ils vont faire l’objet de nouvelles attentions et être 
regroupés soit dans des cavités naturelles, comme dans la grotte de l’Avellaner, soit en 
nécropoles composées de sépultures en fosses ou  en caissons. Plus tard, dans la seconde moitié 
du Vème millénaire la structure des tombes  va encore se complexifier avec l’apparition de 
grands monuments funéraires (mégalithes, tumulus), reflets de profondes modifications dans les 
relations sociales des sociétés néolithiques qui deviennent de plus en plus « inégalitaires ». 
Dans la grotte sépulcrale de l’Avellaner, la volonté de regrouper les morts au sein de la même 
nécropole est indubitable. La présence relativement peu abondante d’éléments de parure et 
autres éléments de « distinction » (bracelets et disques en pétoncle, valves de cardium, 
Figure 12 : Reconstitution d'un vase 
retrouvé dans la cavité 1 de la grotte de 
l'Avellaner 






pendeloques, canines de sanglier perforées, et perles) et l’absence de grandes structures 
funéraires comme au néolithique moyen (postérieure à 4500 ans avant J.-C.) ne laissent 
cependant pas transparaitre l’existence d’importantes distinctions sociales. (Guilaine 1996; 
Beyneix 2008). La rareté de telles inhumations dans la région pour cette période néolithique 
ancien implique que l’utilisation de grotte sépulcrale comme lieu d’inhumation n’était pas un fait 
usuel pour la période et suggère peut être une possible continuité des rites funéraires 
mésolithiques dans les premières phases du néolithique ancien (Chambon 2003; Guilaine et al. 
2007). 
Dans ce contexte le but des analyses moléculaires a été double. Dans un premier temps nous 
avons voulu identifier les individus réellement inhumés au sein des cavités, puis nous avons 
essayé de voir s’il existait des liens de proches parentés afin de mieux comprendre le 
recrutement funéraire de la cavité. Dans un second temps, nous avons cherché à déterminer les 
haplogroupes mitochondriaux et du chromosome Y, pour retracer l’origine biogéographique des 
individus inhumés, dans le but d’estimer l’impact de l’avancée néolithique dans le pool génique 
de ces premiers agriculteurs. Autrement dit, de façon schématique, nous avons cherché à 
comprendre si ces premiers agriculteurs étaient des chasseurs/cueilleurs convertis à l’économie 
de production ou s’ils étaient les descendants directs des « inventeurs » de l’agriculture au 
Proche Orient. 
1.5. Les prélèvements 
Parmi les fragments osseux, seuls 6 fragments de mandibules et/ou maxillaires comprenaient 
des dents incluses. Nous avons prélevé de une à deux dents sur chacune de ces pièces. Pour le 
reste,  l’ensemble des éléments était classé selon la cavité dans lesquelles les pièces osseuses ont 
été retrouvées. Nous avons prélevé, en tout, 18 dents éparses et 4 fragments osseux, bien 
préservés, retrouvés dans les trois cavités de la grotte. Deux molaires d’ovins ou caprins ont 
également été prélevées afin d’identifier d’éventuelles contaminations qui auraient pu avoir lieu 







2. La grotte I des Treilles (Aveyron, France) 
2.1. Le site  
La grotte I des Treilles est une grotte 
sépulcrale localisée sur la commune 
de St-Jean-St-Paul, Aveyron, au niveau 
de la bordure occidentale du causse 
du Larzac. Fouillée  pour la première 
fois par Louis Balsan en 1933 puis par 
Georges Costantini en 1969, le 
gisement des Treilles a livré un riche 
mobilier chalcolithique (fin 
Néolithique) conservé en grande 
partie au musée de Fenaille (Rodez). 
Le matériel anthropologique découvert 
lors des fouilles de 1933, a été confié au 
muséum d’histoire naturelle de 
Toulouse, où il a fait l’objet d’une thèse de médecine par A. El Sayed (thèse soutenue en 1940). Il 
y est conservé depuis. Une étude anthropologique complète est en cours de réalisation sous la 
responsabilité scientifique de Francis Duranthon, 
conservateur au muséum d’histoire naturelle de 
Toulouse.  
2.2. La grotte 
L’entrée inférieure de la cavité des Treilles est 
aujourd’hui située à flanc de falaise, à environ 700 
mètres d’altitude (coordonnées GPS UTM x : 
0504605, y : 4865139, z : 717) et donne accès à un 
réseau de galeries dont les 30 premiers mètres 
environ auraient été occupés par les préhistoriques 
(Balsan and Costantini 1972; Duranthon et al. 
2008). D’après les premiers relevés et les notes de 
L. Balsan, il semblerait que la plupart des restes 
squelettiques aient été retrouvés dans deux 
Figure 13 : Localisation de la Grotte I des Treilles  
 Le carré indique la région des Grands Causses 
 
Figure 14 : Photo Grotte I des Treilles 






Relevé Birebent d’après les notes de Louis Balsan (Balsan and Costantini 1972; Duranthon et al. 
2008) 
 
« salles » principales de la cavité  (salles A et B, Figure 14). 
L’ensemble des données propose au moins 3 phases d’occupation de la grotte: dans un premier 
temps, la cavité aurait été utilisée comme habitat,  en témoigne la présence de faune et de 
charbons abondants dans la salle A ainsi que de rares fragments de poterie et ossements 
d’animaux dans la salle ossuaire (salle B, Figure 14). Après la mise en place d’un dallage partiel, 
la cavité aurait été ensuite dédiée à des dépôts de sépultures à incinération (partie la plus 
profonde de la grotte), tandis que la première salle aurait été utilisée pour des sépultures à 
inhumation. Enfin dans une troisième phase d’occupation, les deux salles de la cavité auraient 
été utilisées pour des sépultures à inhumation (primaires et/ou secondaires).  
 
 
Figure 15 : Plan de la grotte de la Grotte I des Treilles 
 
2.3. Datation 
Trois datations C14 ont été récemment réalisées sur des restes osseux de la couche à 
inhumation. Calibrés, les résultats obtenus indiquent un âge d’environ – 3030 – 2890 ans av. J.-C. 
pour deux échantillons et 2820 -2630 av. J.-C. pour le troisième. Croisées avec les datations 
préalables réalisées par L. Balsan et G. Costantini en 1972 (couche de base : 3640 – 3010 B.C.) 
ces nouvelles datations suggèrent une occupation de la cavité comme grotte sépulcrale pendant 
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(exposées au musée de Roquefort-Sur-Soulzon) 
2.4. Contexte archéologique et problématique du site 
En France méditerranéenne, le quatrième millénaire avant J.- C. était une période de profonds 
changements, annonçant la fin de la période néolithique. Trois principaux éléments la 
caractérisent : le développement d’industrie du cuivre précoce, la présence de sépultures 
collectives (mégalithes, hypogées, grottes funéraires) et surtout l'explosion de l'unité culturelle 
en place depuis le Néolithique Moyen, avec l’apparition de plusieurs cultures à l'identité affirmée 
(Crubézy et al. 2004). Parmi celles-ci, on retrouve la culture dite du « groupe des Treilles » (3500 
à 2200 ans avant J.-C.) Localisée dans la région des Grands causses, elle se singularise par un 
faciès de céramique bien identifié et surtout par la pratique de la trépanation crânienne.  
L’originalité de cette culture est son caractère régional : à la fin de la période chasséenne, une 
modification du climat et donc de la végétation auraient entrainé l’anthropisation des hauts 
plateaux calcaires des grands causses d’où l’apparition de facies culturels singularisés. Les 
synthèses archéologiques sur ce groupe des Treilles suggèrent que les flux et les échanges 
étaient probablement limités aux échanges aux communautés voisines, ce qui rend le pool 
génétique des individus des Treilles particulièrement intéressant pour la compréhension du 
passé génétique du sud de la France à la fin du néolithique (Crubézy et al. 2004). Dans le cadre 
de l’étude anthropologique menée sur la Collection de la Grotte I des Treilles, grotte éponyme de 
la culture, l’ensemble des ossements du muséum d’histoire naturelle de Toulouse a été mis à 
notre disposition pour analyse. 
 
 
Figure 16 : Céramiques de la grotte I des Treilles  
 
L’accès aux restes squelettiques de l’ensemble d’un ossuaire est particulièrement intéressant car 
il nous a permis d’envisager deux problématiques distinctes : nous avons, dans un premier 
temps, cherché à identifier la structure génétique de la population utilisant la grotte comme 






nous avons tenté d’identifier les individus inhumés en déterminant leur sexe, et leurs liens de 
parenté potentiels. Nous avons ensuite déterminé les haplogroupes mitochondriaux et les 
haplogroupes Y des individus afin d’essayer d’identifier l’origine biogéographique de chacun 
d’eux, et donc de saisir l’ensemble des différents mouvements migratoires qui ont mis en place le 
« profil » génétique des habitants du sud de la France avant les transitions des âges des métaux. 
2.5. Les prélèvements 
Actuellement, les os et les fragments exhumés sont conservés au muséum de Toulouse où ils 
sont classés par type d’os. Un inventaire exhaustif est en cours de réalisation. Peu d’informations 
sont donc disponibles sur les spécimens recueillis. Le nombre minimal d’individus déterminé 
après le décompte des pièces osseuses (Duranthon et al. 2008) suggère la présence minimale de 
149 sujets au sein de la sépulture (86 adultes et 63 immatures).  
Afin de ne prélever qu’une fois chaque individu, nous avons choisi de travailler uniquement sur 
des dents encore incluses dans les mandibules. Pour l’ensemble des 53 mandibules disponibles 
et préalablement étudiées par les anthropologues et odontologues, une dent a donc été prélevée 
dans les meilleures conditions possibles, directement dans les locaux du muséum. Les dents 
choisies sont principalement des molaires bien préservées, sans lésions macroscopiques 
détectées ou fissures et sans aucune carie. Nous avons aussi prélevé un fémur d’un ovi-capridé 





















1. Précautions particulières liées aux études d’ADN ancien 
Le problème majeur dans les études d’ADN ancien, nous l’avons vu, est celui de l’obtention de 
résultats endogènes exempts de toute contamination. Les manipulations nécessaires à ce travail 
de thèse ont donc été effectuées dans les conditions les plus optimales possibles pour l’étude de 
ce type de substrat. 
L’ensemble des étapes les plus critiques, les étapes pré-amplifications, ont donc été réalisées 
dans un laboratoire dédié, dont les entrées et sorties contrôlées ont été strictement limitées au 
personnel nécessaire. Il est composé d’une pièce séparée, dans laquelle ont été abrasés les os et 
cryobroyés les échantillons, et d’un laboratoire de biologie moléculaire indépendant. Ce dernier 
est constitué d’un sas où le personnel peut se changer (port d’un masque, d’une charlotte, de 
surchaussures, d’une blouse, de deux paires de gants), avant de pénétrer dans les deux pièces 
munies de hottes à flux laminaires, sous lesquelles ont été menées, respectivement les étapes 
d’extraction et de préparation des mélanges PCR. L’ensemble est régulièrement nettoyé (javel et 
DNA Away®) et décontaminé par irradiation aux UV à ondes courtes. Le matériel utilisé lors de 
différentes étapes d’analyses est, soit stérile (gants, tubes, pointes cotonnées), soit 
préalablement autoclavé avant utilisation (tampons, réactifs, pipettes …). 
L’analyse des produits amplifiés a, ensuite, été réalisée dans un laboratoire séparé, localisé à un 
étage différent. Aucun extrait moderne ou produit amplifié n’a été traité dans la partie 
« ancienne » du laboratoire. 
2. Préparation des échantillons 
L’ensemble des prélèvements étudiés dans ce travail de thèse était composé de fragments d’os 
ou de dents, provenant le plus souvent de fouilles anciennes et conservés dans des musées ou 
laboratoires d’archéologie. La première étape de l’analyse de ces échantillons a donc été une 
étape de décontamination de surface de ces prélèvements, probablement manipulés sans 
précaution particulière lors des fouilles ou des études préalables.  
Pour les os ou fragments osseux, il a été démontré que l’on pouvait retrouver des molécules 
contaminantes sur 1 à 2 mm d’épaisseur sur la surface externe de l’os (Bouwman et al. 2006). La 






millimètres de la surface osseuse à l’aide d’une Dremel, puis, par exposition aux UV. Le fragment 
osseux ainsi nettoyé et découpé à l’aide d’une lame circulaire à usage unique, a pu ensuite être 
réduit en poudre en vue de l’extraction d’ADN. L’étape de broyage a été réalisée dans un broyeur 
de tissus sous azote liquide afin d’éviter tout échauffement qui pourrait endommager les 
molécules d’ADN. 
De part leurs structures particulières, la 
décontamination des dents s’est révélée tout aussi 
délicate. En effet, la dent est composée de plusieurs types 
tissulaires ; d’une chambre pulpaire entourée de dentine 
elle-même recouverte d’émail au niveau de la couronne 
et de cément au niveau des racines (Figure 18). Cette 
structure particulièrement résistante lui confère des 
propriétés qui en font un substrat de choix pour les 
études d’ADN ancien. Cependant, si la surface de l’émail 
semble être une excellente barrière imperméable, les 
échantillons dentaires ne sont pas pour autant 
totalement insensibles aux risques de contaminations.  
La dent n’est pas un milieu totalement stérile et fermé 
capable de protéger l’ADN de toute contamination 
extérieure ou d’inhibiteurs. L’apex des racines est 
souvent ouvert sur le milieu extérieur et la dentine est 
parcourue de nombreux tubuli qui peuvent se révéler perméables. Ceci est d’autant plus vrai 
pour les dents d’immatures, dont les racines ne sont pas totalement formées. De plus, au cours 
du temps, les tissus durs de la dent ont tendance à se fragiliser, et sont, de ce fait, plus facilement 
exposés aux risques de fractures, qui mettent la chambre pulpaire en communication avec le 
milieu extérieur. Les étapes de nettoyage et de décontamination sont donc également 
particulièrement cruciales lorsqu’on travaille à partir de dents. 
Deux approches de décontamination différentes ont été testées.   
La première méthode, la méthode conventionnelle, consiste à nettoyer directement la surface 
avec de l’eau de javel à 30%, puis à la rincer à l’eau ultra pure et enfin de l’exposer aux UV, 30 
min sur chaque coté. La dent est ainsi prête à être réduite en poudre par cryobroyage. 
L’inconvénient principal de cette technique est qu’elle nécessite la destruction complète de la 
dent et cela n’est pas toujours possible pour certains spécimens archéologiques précieux. De 
plus, lorsqu’on cryobroie la dent dans son ensemble, on récupère une poudre du mélange de 
Figure 18 : Réprésentation des 
différents tissus cellulaires contenus 
dans une dent  humaine  






tous les tissus de la dent. Or si l’émail est le tissu le plus susceptible d’être en contact avec de 
l’ADN contaminant, c’est aussi le seul tissu de la dent qui ne contient pas d’ADN endogène.  
Nous avons donc testé une deuxième méthode de traitement des dents, moins destructive, qui 
consiste à récupérer du matériel directement à l’intérieur de l’ancienne chambre pulpaire en 









Figure 19 : Principe de la méthode de récupération de la poudre de dent par évidage. 
 
 
La dent est soigneusement décontaminée (1) puis incluse dans du silicone (2). Les 
racines sont ensuite dégagées grâce à une lame de scalpel stérile (3 et 4). La dent est 
ensuite coupée en deux au niveau de la jonction couronne-racines, à l’aide d’une petite 
lame circulaire à usage unique (5). L’intérieur de la dent (au niveau de l’ancienne 
chambre pulpaire) est ensuite creusé grâce à une petite pointe diamantée préalablement 
décontaminée (6), et la poudre produite est récupéré dans un petit tube préalablement 
irradié aux UV (7). Les deux moitiés de dents peuvent par la suite être recollées (8) et la 










3. Extraction d’ADN 
L’étape d’extraction d’ADN à partir de poudres d’os ou de dents, est l’une des étapes les plus 
critiques des études paléogénétiques. Il s’agit de réussir à extraire de l’ADN avec le meilleur 
rendement possible puisque parfois, seules quelques molécules fragmentées sont encore 
présentes dans l’échantillon, tout en tentant d’éliminer toute trace de substances inhibitrices 
pouvant y être associées. De plus, il s’agit d’extraire cet ADN à partir d’un tissu fortement 
minéralisé. Or l’ADN double brin semble avoir une certaine affinité pour les cristaux 
d’hydroxyapatite, une forme de phosphate de calcium, composants principaux de la dentine et 
de l’os sur lesquels la molécule d’ADN pourrait s’adsorber (Campos et al. 2011). 
Dans un premier temps, nous avons donc recherché un protocole d’extraction adapté. Nous 
avons testé plusieurs protocoles décrits dans la littérature (Keyser-Tracqui et al. 2003; Rohland 
et al. 2007) et des kits commerciaux dédiés à l’extraction d’ADN à partir d’échantillons dégradés 
(Kit QIAamp DNA Investigator de Qiagen et PrepFiler™ Forensic DNA Extraction Kit d’Applied 
Biosystems). Nous avons finalement adapté les techniques testées et développé notre propre 
protocole d’extraction.  
La première étape consiste en une étape de décalcification et de déprotéinisation. Concrètement, 
environ 200 mg de poudre ont été placés à incuber sous agitation à 50°C dans d’un tampon 
composé de 500µl EDTA (0.5M), de 50 µl de protéinase K (20mg/ml) et de 5µl de DTT (1M). 
L’EDTA ou Acide Ethylènediaminetétraacétique qui est un chélateur d’ions calcium, a été utilisé 
pour provoquer la déminéralisation de la matrice osseuse ou dentaire. Le DTT ou Dithiothréitol 
qui est un agent réducteur a été utilisé pour réduire les ponts disulfures des protéines. Combiné 
à l’action de la protéinase K (une endopeptidase capable des digérer les protéines), il permet de 
libérer les molécules d’ADN des différentes protéines de structures comme les histones, ou toute 
autre protéine liée à l’ADN pouvant gêner l’amplification in vitro.  
Une fois l’ADN en solution, il a fallu le purifier pour le séparer des autres débris cellulaires ou 
résidus protéiques. Cette étape a été réalisée grâce à l’utilisation du kit Nucleospin Extract II 
commercialisé par Macherey Nagel. Conçu à la base pour purifier les produits amplifiés à partir 
de gel d’agarose, ce kit permet de purifier de petits fragments d’ADN (jusqu’à 65 paires de 
bases), ce qui est idéal pour les études d’ADN ancien. Le principe de cette purification est basé 
sur la capacité, des molécules d’ADN à se lier avec une matrice de silice en présence de certains 
sels et d’un pH adapté. De façon concrète, la solution d’ADN après la première lyse, a été 
mélangée à un tampon de liaison contenant les agents chaotropiques nécessaires, et le tout, 






alors sur la colonne et tous les autres éléments du lysat de départ sont éliminés par des lavages 
successifs. L’ADN a ensuite été élué dans 250 µl. Une dernière étape de 
purification/concentration de l’ADN finalement réalisée par ultrafiltration, grâce aux Amicons 
ultra 30 KDa de Millipore, a permis la récupération d’un ADN plus concentré, dans un volume 
final de 50 µl. 
En fonction de la quantité de poudre de départ obtenue à partir des dents broyées, nous avons 
pu effectuer au maximum jusqu’à 5 à 6 extractions sur chaque prélèvement. 
4. Quantification de l’ADN nucléaire 
Après avoir extrait l’ADN nous avons cherché à le quantifier. Pour cela nous avons utilisé le kit 
« Quantifiler® Human DNA Quantification », un kit commercialisé par la société Applied 
Biosytems qui permet d’estimer la concentration d’ADN extraite en monitorant l’amplification in 
vitro d’un petit fragment d’ADN cible (62 pb) localisé sur le génome nucléaire et en la comparant 
à des profils d’amplification d’une gamme de dilutions de concentration ADN connue. Outre la 
quantification de l’ADN nucléaire, ce système permet aussi de détecter la présence de possibles 
inhibiteurs de PCR grâce à l’amplification simultanée d’un ADN contrôle (ou IPC pour Internal 
Positive Control) inclus dans la réaction.  
La plupart du temps, et au vu de l’état, de l’âge des échantillons et de leurs conditions de 
conservation, l’ADN nucléaire n’était souvent plus présent en quantité suffisante pour permettre 
une estimation fine et précise de sa concentration. La réalisation de cette réaction de 
quantification nous a toutefois permis d’estimer si des analyses moléculaires étaient 
envisageables sur des marqueurs localisés sur cet ADN nucléaire à partir des échantillons 
traités. 
5. Approche méthodologique 
Une fois l’ADN extrait et quantifié, afin de répondre aux problématiques particulières liées aux 
différents sites archéologiques, nous avons développé une stratégie expérimentale particulière. 
Pour les échantillons contenant de l’ADN endogène relativement bien préservé, nous avons 
cherché à analyser un ensemble de différents types de marqueurs moléculaires, localisés à la fois 
sur l’ADN nucléaire (autosomes et chromosome Y) et sur l’ADN mitochondrial ; le but de cette 
approche « multi-marqueurs » étant d’établir, à la fois, un profil génétique afin de déterminer le 
sexe des individus, d’identifier d’éventuels liens de proche parenté, mais aussi, de déterminer les 






sujets analysés. Pour certains prélèvements nous avons également étudié un polymorphisme 
ponctuel, localisé au sein du gène MCM6, polymorphisme associé à la persistance de la lactase 
(enzyme nécessaire à l’hydrolyse du lactose) et donc associé à la capacité de digérer le lait frais 
chez les individus adultes. 
5.1. Détermination du profil autosomal des individus 
Lorsque les quantités d’ADN nucléaire extraites le permettaient, nous avons cherché dans un 
premier temps, à établir le profil génétique des individus (ou empreinte génétique).  
Concrètement il s’agit de l’étude simultanée de plusieurs marqueurs STR (Short Tandem 
Repeats) localisés sur le génome autosomal, dont l’étude permet de discriminer chaque individu, 
ainsi que d’un fragment du gène de l’amélogénine, un gène localisé sur les chromosomes sexuels, 
et qui est impliqué dans le développement de l’émail dentaire.  
5.1.1. La détermination du sexe 
L’intérêt, d’étudier l’amélogénine simultanément lors de l’établissement des profils génétiques 
autosomaux, est l’indentification du sexe des individus. En effet, la taille du fragment étudié est 
différente sur les deux chromosomes sexuels ; elle est notamment plus courte sur le 
chromosome X où elle présente une délétion de 6 pb. La détection de deux fragments à 106 pb 
suggère que l’individu est XX et est donc de sexe féminin, alors que la détection d’un fragment à 
106 et d’ un à 112 pb indique que l’individu est XY et donc masculin. 
5.1.2. Elaboration du profil génétique 
Les autres marqueurs étudiés, pour la détermination des empreintes génétiques, sont des 
marqueurs STR, c'est-à-dire des polymorphismes de longueur, répartis sur les différents 
chromosomes autosomaux. Ce sont en fait des répétitions de quelques paires de bases dont le 
nombre peut varier d’une personne à une autre. Ces marqueurs étant localisés sur l’ADN 
nucléaire, chaque individu possède pour chaqu’un d’entre eux, deux allèles, ou deux versions de 
ce même marqueur : l’une héritée du père et l’autre de la mère. Lors de l’étude simultanée de 
plusieurs de ces marqueurs, c’est la combinaison des différents allèles détectés, qui va être 
propre à chaque individu et qui va permettre d’identifier une personne en particulier, mais aussi 
de détecter des liens de proche parentés de type parent/enfant ou frère/sœur. 
Dans le cadre de ce travail de thèse, la détermination des profils génétiques a été effectuée grâce 






simultanée de 15 marqueurs autosomaux (CSF1P0, D7S820, D8S1179, D21S11, D2S1338, 
D3S1358, D13S317, D16S539, TH01, D18S51, D19S433, TPOX, vWA, D5S818, FGA) 
ainsi que du locus localisé sur l’amélogénine. Etabli à la base pour les investigations criminelles, 
ce kit permet d’obtenir un pouvoir de discrimination élevé  (5.01 x 10-18) lorsque les 15 
marqueurs peuvent être détectés simultanément. Dans notre cas, pour la plupart des 
échantillons, l’état de dégradation de l’ADN extrait ne nous a pas souvent permis d’obtenir des 
profils complets. Pour les échantillons les plus dégradés nous avons également utilisé le  kit 
Minifiler® qui est commercialisé par la même société et qui permet d’étudier 9 des 16 
marqueurs précédents (D13S317, D7S820, D2S1338, D21S11, D16S539, D18S51, CSF1PO, FGA, 
et l’amélogénine), amplifiés sur des fragments beaucoup plus courts et donc potentiellement 
plus facile à obtenir à partir d’ADN ancien. 
Concrètement, l’utilisation de ces kits a consisté en l’amplification simultanée des marqueurs 
nucléaires, au sein d’une même PCR multiplexe, réalisée à l’aide d’amorces marquées avec 
différents fluorophores. La détection des amplicons ainsi marqués après une électrophorèse 
capillaire (et donc séparés en fonction de leurs tailles), a permis la détection simultanée de 
l’ensemble des allèles et une lecture facile du profil obtenu. L’ensemble des réactions 
d’amplification ont été réalisées selon les recommandations du fabricant. Nous avons toutefois 
légèrement modifié le protocole pour l’adapter à un substrat dégradé. 5 µl d’ADN extrait ont été 
placés dans un volume réactionnel final de 12.5 µl. Le nombre de cycles d’amplification a 
également été augmenté jusqu’à 34 cycles. 
Pour chaque échantillon, ces PCR multiplexes ont été réalisées au moins deux fois, sur 3 à 4 des 
extraits ADN. La détermination du profil final a été arrêtée après la création d’un consensus de 
tous les profils obtenus. 
5.2. Détermination des haplogroupes mitochondriaux et du 
chromosome Y 
Pour rappel, l’ADN mitochondrial et le chromosome Y sont des ADN non recombinants, c'est-à-
dire qu’ils sont transmis sans aucune modification des parents aux enfants, ce qui permet de 
suivre des lignées sur un grand nombre de générations. Afin de caractériser ces lignées, un 
ensemble de polymorphismes caractéristiques ont donc été étudiés sur ces deux ADN.  
Pour ce qui concerne l’ADN mitochondrial, nous avons étudié dans un premier temps des 
positions variantes ou SNP (Single Nucletide Polymorphisms) localisées au niveau de la D-loop 
(ou Displacement loop), une région non codante comprenant l’origine de réplication de la 










Figure 20 : Sructure de l'ADN mitochondrial 
L’ADN mitochondrial est un ADN circulaire double brin de 16569 pb. 
OH = Origine de réplication du brin lourd (Heavy), D = D-loop. La flèche  grise indique le sens de 
transcription. 
 
Pour ce qui concerne le chromosome Y, la caractérisation des lignées paternelles s’est faite grâce 
à l’analyse de marqueurs STR. La combinaison de différents allèles détectés au niveau d’un 
certain nombre de ces marqueurs STR permet de définir les haplotypes Y. 
Que ce soit pour l’ADNmt ou pour la partie NRY, les haplotypes permettent de classer la 
variabilité génétique au sein de groupes dérivant de séquences ancestrales communes. Ce sont 
ces groupes ou haplogroupes dont la répartition géographique actuelle est connue, qui 
permettent d’estimer l’origine biogéographique des individus.  
A partir d’échantillons d’ADN dégradé, il n’a été possible d’étudier que les polymorphismes 
d’une seule petite partie de la D-Loop, plus précisément la région hypervariable I (ou HVI). Nous 
n’avons souvent pu obtenir de données que sur quelques marqueurs du chromosome Y. Nous 
avons donc systématiquement étudié des positions supplémentaires décrites dans la littérature 
comme caractéristiques des différents haplogroupes afin de confirmer la première assignation 






5.2.1. Détermination des haplogroupes mitochondriaux 
La détermination des haplotypes mitochondriaux a été faite par séquençage d’un fragment de 
381 pb de la région HVI de l’ADN mitochondrial. Au vu de l’état fragmenté de l’ADN, 
l’amplification de ce fragment d’intérêt a été étudié en deux amplicons chevauchant (HVI-A et 
HVI-B) de respectivement 250 et 220 pb entre les positions 15989 et 16239, pour le fragment A 
et 16190 et 16410, pour le fragment B (Keyser-Tracqui et al. 2003).  
Concrètement, chacune des deux amplifications a été effectuée à partir de 10 µl d’ADN, à l’aide 
de la Taq polymérase Hot Goldstart (Eurogentec), dans un volume final de 50 µl. Les amplicons  
ont été ensuite visualisés sur un gel d’agarose 2%, puis purifiés grâce au kit Clean-up PCR 
Nucleospin Extract II (Macherey Nagel) et enfin séquencés grâce au kit Big Dye v1.1 sur un 
séquenceur automatique 3500 Genetic analyser (Applied Biosystems). 
De 3 à 6 amplifications ont été accomplies pour chaque extrait, pour chacun des deux fragments 
A et B, jusqu’à l’obtention d’une séquence consensus sans aucune ambiguïté. 
Pour une dizaine d’échantillons environ, afin de répondre aux critères d’authenticité (Cooper 
and Poinar 2000), nous avons également cloné les amplicons obtenus avant de les séquencer. 
Cette étape consiste à faire entrer l’amplicon d’intérêt dans un vecteur bactérien et de se servir 
de la machinerie cellulaire afin d’amplifier de façon clonale le fragment d’ADN d’intérêt. Cela 
permet en théorie de vérifier que la variation de séquence  observée provient bien d’une 
séquence unique, authentique, issue d’une seule source d’ADN endogène. Les réactions de 
clonage ont été effectués grâce au kit pGEM-T® Easy Vector system, commercialisé par 
Promega, qui comprend l’ensemble des réactifs nécessaires pour la ligation des amplicons au 
sein des vecteurs et pour la transfection des bactéries compétentes. Les bactéries ayant intégré 
l’insert, ont ensuite été sélectionnées grâce à l’utilisation d’un milieu de culture complémenté en 
ampicilline, pour la sélection des bactéries ayant intégré un vecteur, et en Xgal et IPTG 
(inducteur  de l’expression de lac Z), qui permettent  l’α complémentation et donc la sélection 
des bactéries possédant les vecteurs recombinants. Les bactéries ont ensuite été lysées et l’ADN 
extrait grâce au kit PureYield plamsid Miniprep System (Promega). Les amplicons clonés ont 
finalement été extraits du vecteur, grâce à une digestion par une enzyme de restriction, avant 
d’être séquencés. 
L’ensemble des séquences obtenues a été analysées à l’aide du logiciel Sequencher (Gene Codes). 
Les positions variantes, détectées par comparaison avec la séquence de référence rCRS, et les 






mitochondriaux, selon la classification phylogénétique actuellement en vigueur 
(www.PhyloTree.org), et les données de la littérature. 
5.2.2. Détermination des haplogroupes Y 
La détermination des haplotypes Y a été faite grâce au kit YFiler® (Applied Biosystems) qui 
permet l’analyse simultanée de 17 marqueurs STR localisés sur le chromosome Y (DYS456, 
DYS389I, DYS390, DYS389II, DYS458, DYS19, DYS385 a/b, DYS393, DYS391, DYS439, DYS635, 
DYS392, Y GATA H4, DYS437, DYS438, DYS448).  
Pour chaque échantillon appartenant à un individu masculin, selon l’analyse du marqueur 
localisé sur l’amélogénine, plusieurs PCR multiplexes Y-Filer ont été réalisées : au moins deux 
amplifications sur chacun des extraits ADN obtenus. La détermination de l’haplotype Y final a été 
déterminée après la création d’un consensus de tous les profils Y obtenus. 
A partir de ces consensus, les haplogroupes Y ont pu être déduits grâce au programme 
développé par Whit Athey, Haplogroup Predictor, disponible à l’adresse suivante 
www.hprg.com/hapest5/ (Athey 2005).  
5.3. Typage de SNP d’intérêts 
Nous avons ensuite regroupé, au sein des mêmes réactions d’amplification, le typage d’un 
ensemble de SNP localisés sur les régions codantes de l’ADN mitochondrial, ou sur la partie non 
recombinante du chromosome Y, ou NRY. Les positions d’intérêt ont été choisies en fonction des 
haplogroupes préalablement déduits. Les réactions multiplexes ont été adaptées en fonction des 
échantillons en cours d’analyse. Le détail exact des positions étudiées, pour chaque échantillon, 
est disponible dans la section « Résultats ». Les amorces utilisées ont été dessinées grâce au 
logiciel MassArray Assay design software (Sequenom). Le détail des amorces utilisées est 
disponible en annexe 1. 
5.3.1. La méthodologie de typage 
Le typage de ces SNP d’intérêt a été fait par spectrométrie de masse MALDI-TOF, grâce à la 
technologie iPLEX Gold développée pour la plateforme MassARRAY® et commercialisée par la 
société Sequenom. Il s’agit d’une technologie « clé en main » exclusivement dédiée à l’analyse de 
SNP, dont le principe repose sur une étape d’extension d’une seule base (SBE), et qui génère des 






théorie d’étudier simultanément jusqu’à 36 SNP au sein de la même réaction. Elle s’est révélée 
particulièrement intéressante pour les analyses de substrats anciens et dégradés, puisqu’elle 
permet l’analyse d’un ensemble de SNP, choisis à partir d’amplicons de petite taille (entre 80 et 
100 paires de bases) à partir d’une faible quantité d’ADN (environ 3 µl par réaction) (Mendisco 




Figure 21 : Principe de la méthode iPLEX Gold de Sequenom 
Principe de la méthode iPLEX Gold utilisée pour le typage de SNP : une analyse en 5 étapes 
 
Etape 1 : Amplification d’un fragment  comprenant la position d’intérêt  
Etape 2 : Traitement à la SAP (Shrimp Phosphatase Alcaline) qui permet la neutralisation des dNTP 
non incorporés 
Etape 3 : Discrimination allélique : une amorce spécifique vient s’hybrider à un nucléotide en amont 
du SNP étudié. Un ddNTP de masse modifiée vient alors étendre l’amorce en fonction de l’allèle 
présent 
Etape 4 : Dessalage de l’échantillon à l’aide d’une résine fournie et dépôt de l’échantillon sur une 
SpectroCHIP à l’aide d’un robot dédié (Nanodispenser) 
Etape 5 : Détection de la masse de l’amplicon par spectrométrie de masse MALDI TOF et 






5.3.2. La persistance de la lactase 
Nous avons également inclus au sein des différentes réactions multiplexes développées, l’étude 
d’un SNP localisé sur le gène MCM6, un gène nucléaire impliqué dans la production de la lactase, 
enzyme intestinale dont la principale fonction est d’hydrolyser le lactose ce qui permet la 
digestion du lait frais. Le but de cette analyse était de voir si les individus étudiés étaient ou non 
porteurs de la mutation leur permettant de digérer le lait frais. 
En effet, la plupart des individus actuels présentent un déficit partiel normal en lactase, causé 
par la répression de sa synthèse, qui provoque à l’état adulte une sorte d’hypolactasie c'est-à-
dire d’intolérance au lactose. Certains individus continuent toutefois de produire la lactase toute 
leur vie, c'est-à-dire qu’ils gardent la possibilité de digérer le lactose et donc de consommer du 
lait frais.  
En Europe, la fréquence de cette persistance de la lactase est d’ailleurs étonnamment élevée : de 
15% à 54% en Europe orientale et méridionale, de 62% à 86% en Europe centrale et en Europe 
occidentale, et enfin de 89% à 96% au sein des populations britannique et Scandinave (Itan et al. 
2009). 
L’origine de ce phénomène remonterait au début de la période néolithique, au moment où la 
consommation de lait représentait un avantage important pour les premières populations 
éleveuses. La mutation responsable de ce changement dans l’expression de la lactase 
correspondrait en particulier à la mutation d’une cytosine en thymine en position 13910 sur le 
gène MCM6 (LP 13910 C->T). Elle serait apparue il y a 7500 ans dans une région comprise entre 
les Balkans et l’Europe centrale, et serait en fait due à l’aboutissement d’une coévolution 
gène/culture au  sein des premiers agriculteurs présents sur ce territoire (Figure 22). 
Deux premières études paléogénétiques ont montré que cette persistance n’était probablement 
présente ni chez les derniers chasseurs cueilleurs du nord de l’Europe, ni chez les premiers 
agriculteurs d’Europe centrale (Burger et al. 2007; Malmstrom et al. 2010).  
Nous avons donc voulu savoir si cette mutation était présente au sein de nos échantillons 
néolithiques du sud de l’Europe. Si oui, à partir de quelle période pouvait- on la trouver ? Cela 
devrait permettre, en théorie, de pouvoir déduire à quel moment, les populations du nord et du 







Les points représentent les coordonnées calculées (latitude/longitude) de l’endroit le 




Figure 22 : Origine probable de la coévolution industrie laitière/ lactase persistance. 
 
 
5.4. La recherche des liens de proche parenté 
Pour certaines sépultures collectives des liens de proche parenté pouvaient être suspectés. Nous 
avons donc recherché si certains des individus inhumés pouvaient appartenir à la même famille 
en analysant leurs profils STR autosomaux et en calculant des probabilités de parenté ; le tout en 
accord avec les lignées déduites de l’analyse des polymorphismes de l’ADN mitochondrial et du 
chromosome Y. Le logiciel ML Relate (Kalinowski et al. 2006) nous a ainsi permis, dans un 
premier temps, de mettre en évidence des liens potentiels, que nous avons confirmés par la suite 
grâce au logiciel DNA View (Brenner 1997), qui lui, permet de calculer un rapport de 
vraisemblance (likelihood ratio) et donc une probabilité de parenté. 
5.5. Comparaisons avec les populations modernes 
Il est évident que les échantillons anciens traités, même ceux recueillis au sein de même 
ensemble funéraires, ne permettent pas de définir des « populations du passé » au sens 
anthropologique du terme. Les diverses pratiques funéraires, le remaniement secondaire des 






squelettes au sein des sépultures ou encore l’ensemble des phénomènes taphonomiques qui 
aboutissement parfois à la destruction d’une partie ou de l’ensemble des ossements, font que les 
restes squelettiques étudiés ne peuvent pas être considérés comme le reflet de la population 
vivante correspondante. Dans ces conditions, les données génétiques obtenues ne peuvent donc 
pas, en théorie, être utilisées pour des calculs classiques de génétiques des populations. 
Nous avons toutefois voulu savoir si les haplotypes que nous retrouvions dans nos échantillons 
anciens étaient encore présents au sein des populations contemporaines et/ou anciennes, et s’ils 
y étaient fréquents. Pour cela, nous avons constitué deux bases de données « modernes » 
comprenant respectivement 14645 haplotypes mitochondriaux et 14166 haplotypes Y publiés 
pour des populations européennes et proche orientales actuelles reparties en 9 grandes régions 
(Tableau 2). Une base de données comprenant l’ensemble des séquences mitochondriales 
obtenues lors des précédentes analyses de spécimens néolithiques soit 86 haplotypes, a 
également été construite. 
Nous avons ainsi pu calculer la fréquence de chaque haplotype ancien trouvé au sein des 
populations modernes. Pour les haplogroupes Y retrouvés et décrits comme liés à l’expansion 
néolithique, nous avons également utilisé les haplotypes présents dans la base de données Y, 
appartenant aux haplogroupes en question, afin d’établir des réseaux phylogénétiques (ou 
Network). Ces networks ont été réalisés grâce à l’algorithme Median Joining de la version 4.5.1.6 
du logiciel Network (Fluxus Engineering). Le détail des options utilisées pour la construction de 
ces réseaux est précisé dans la légende des figures. 
Pour le site des Treilles, environ 30 individus ont livré des résultats exploitables. Ces 30 sujets 
ne constituent pas, bien évidemment, une population archéologique mais représente un nombre 
suffisant pour tenter d’affiner la compréhension de la structure génétique du groupe, pour 
essayer de voir si celle-ci présentait des similarités avec les populations actuelles. Les 
paramètres standards de diversité génétique (diversité haplotypique et diversité nucléotidique) 
ont donc été calculés grâce au logiciel Arlequin 3.1 (Excoffier et al. 2005). Pour les données 
mitochondriales, des calculs de différenciation génétique (Fst) entre populations ont ensuite été 
réalisées. Des calculs de lignées partagées ont été également été effectués, pour les haplotypes 
mitochondriaux ainsi que pour les haplotypes Y, les pourcentages ainsi obtenus ont pu être 








Tableau 2 : Détails des haplotypes contenus dans les bases de données "modernes" 
 














Iran 448 277 
(Richards et al. 2000; 
Metspalu et al. 2004) 
Iran 340 
(Nasidze et al. 2003; 




(Di Rienzo et al. 1991; 
Abu-Amero et al. 2007; 




Syrie 118 101 
(Richards et al. 2000; 
Vernesi et al. 2001) 
Syrie 161 (Zalloua et al. 2008) 




Druze 356 90 
(Macaulay et al. 1999; 
Shlush et al. 2008) 
Druze 283 (Shlush et al. 2008) 




Kurde 82 60 
(Comas et al. 2000; 
Richards et al. 2000)  
 
 








Liban 577 (Zalloua et al. 2008) 
Turks 340 235 
(Calafell et al. 1996; Comas 
et al. 1996; Di Benedetto et 
al. 2001; Quintana-Murci 
et al. 2004) 
Turks 663 
(Alakoc et al.; 
Cinnioglu et al. 2004) 
Caucase 
Ouest Russie 358 173 
(Malyarchuk et al. 2002; 







(Macaulay et al. 1999; 
Richards et al. 2000; 
Quintana-Murci et al. 





Géorgie 188 129 
(Comas et al. 2000; 
Quintana-Murci et al. 
2004; Reidla et al. 
Unpublished) 
Géorgie 77 (Nasidze et al. 2003) 
Arménie 358 186 
(Richards et al. 2000; 
Metspalu et al. 
Unpublished) 
Arménie 100 (Nasidze et al. 2003) 
Azerbaïdjan 48 43 (Richards et al. 2000) Azerbaïdjan 119 
(Nasidze et al. 2003; 
Roewer et al. 2009) 
Europe de l’ouest 










  41, 35, 
45, 23 
(Dubut et al. 2004) France 100 
(Keyser-Tracqui et al. 
2003) 




Cornouailles 92 53 
(Richards et al. 1996; 
Richards et al. 2000)  
 
 
Irlande 300 142 
(Richards et al. 1996; 
McEvoy et al. 2004) 

















Pays Bas 72 (Rodig et al. 2008) 
Nord-centre de l’Europe 
Allemagne 682 338 
(Richards et al. 1996; 
Hofmann et al. 1997; 
Baasner et al. 1998; Lutz et 
al. 1998; Pfeiffer et al. 
1999; Brandstatter et al. 
2006) 
Allemagne 1414 
(Hohoff et al. 2007; 
Rodig et al. 2008) 
Danemark 38 22 
(Richards et al. 1996; 
Richards et al. 2000) 
Danemark 185 





(Richards et al. 2000; 
Malyarchuk et al. 2006) 
République 
Tchèque 
1750 (Zastera et al. 2010) 
Pologne 849 359 
(Malyarchuk et al. 2002; 
Grzybowski et al. 2007) 
Pologne 208 (Rebala et al. 2005) 
Slovaquie 335 187 
(Malyarchuk et al. 2008; 





(Petrejcikova et al. 
2010) 
Suisse  224 121 
(Pult et al. 1994; Dimo-
Simonin et al. 2000) 
Suisse 
(Zurich) 
150 (Haas et al. 2006) 




Estonie 149 81 
(Sajantila et al. 1995; 
Sajantila et al. 1996; 















Norvège 626 288 
(Helgason et al. 2001) 
(Opdal et al. 1998; 
Richards et al. 2000; 
Helgason et al. 2001; 
Passarino et al. 2002) 
Norvège 1766 (Dupuy et al. 2001) 
Finlande 755 226 
(Sajantila et al. 1995; 
Richards et al. 1996; 
Kittles et al. 1999; Meinila 








Suède 708 (Holmlund et al. 2006) 
Sud est de l’Europe 




Hongrie 386 220 
(Bogacsi-Szabo et al. 2005; 
Irwin et al. 2007; Tomory 
et al. 2007) 
Hongrie 215 (Volgyi et al. 2009) 
Bosnie 304 150 
(Malyarchuk et al. 2003; 
Harvey et al. Unpublished) 
Bosnie 
Herzegovine 
181 (Klaric et al. 2005) 
Serbie 56 46 
(Harvey et al. 
Unpublished) 
Serbie 179 (Mirabal et al.) 







Montenegro 404 (Mirabal et al.) 
Ouest de la méditerranée 
Nord Portugal 271 156 
(Gonzalez et al. 2003; 




(Pontes et al. 2007; 












(Gonzalez et al. 2003; 
Pereira et al. 2004) 
Sud 
Portugal 
78 (Adams et al. 2008) 
Sud Portugal 260 147 
(Gonzalez et al. 2003; 
Pereira et al. 2004)  
 
 
Galice 135 83 
(Salas et al. 1998; 
Gonzalez et al. 2003) 
Nord ouest 
Espagne 
239 (Adams et al. 2008) 
Catalogne 133 93 
(Corte-Real et al. 1996; 
Crespillo et al. 2000) 
Nord est 
Espagne 
114 (Adams et al. 2008) 
Andalousie 189 98 
(Corte-Real et al. 1996; 




168 (Adams et al. 2008) 




(Adams et al. 2008; 










(Bertranpetit et al. 1995; 
Corte-Real et al. 1996; 
Richards et al. 2000; 
Alfonso-Sanchez et al. 
2008) 
Pays Basque 115 (Adams et al. 2008) 
Méditerranée centrale 
Nord Italie 319 186 
(Mogentale-Profizi et al. 
2001; Varesi 2005; Turchi 
et al. 2008) 
Nord Est 
Italie 
155 (Turrina et al. 2006) 
Centre Italie 637 335 
(Francalacci et al. 1996; 
Falchi et al. 2006; Achilli et 







199 127 (Babalini et al. 2005) Sud Italie 193 
(Rodriguez et al. 
2009) 
Sicile 106 56 (Cali et al. 2001) Sicile 491 
(Robino et al. 2006; Di 
Gaetano et al. 2009) 
Corse 99 62 
(Varesi et al. 2000; 
Giovannoni et al. 2005)  
 
 
Sardaigne 234 119 
(Calo et al. 2005; Falchi et 
al. 2006; Varesi et al. 
Unpublished) 
Sardaigne 100 (Ghiani et al. 2009) 




Croatie 59 48 
(Harvey et al. 
Unpublished) 
Croatie 200 (Haliti et al. 2009) 
Est de la méditerranée 
Macédoine 237 129 
(Bosch et al. 2006; 
Zimmermann et al. 2007)  
 
 
Albanie 84 61 
(Belledi et al. 2000; Bosch 






Malte 50 (Zalloua et al. 2008) 
Crète 200 98 
(Vernesi et al. 2001; 
Villems et al. Unpublished) 
Crète 71 (King et al. 2008) 




(Richards et al. 2000; 
Kouvatsi et al. 2001; 
Vernesi et al. 2001; Bosch 
et al. 2006; Irwin et al. 
2008) 
Nord Grèce 280 
(Kovatsi et al. 2009; 
King et al. 2011) 
Centre et 
Sud Grèce 































I.  Résultats des tests menés sur la méthode de 
récupération de la poudre de dent par évidage 
Dans un premier temps, nous avons voulu savoir si la méthode qui consiste à creuser la dent 
pour en récupérer du matériel sans la détruire (voir figure n°19), permettait l’extraction d’un 
ADN équivalent à celui extrait à partir d’une poudre de dent cryobroyée, tant d’un point de vu 
quantitatif que qualitatif. Pour cela, nous avons utilisé trois dents similaires (molaires sans carie 
ni fissure) provenant d’un même individu (dents A, B, C). Après une décontamination de surface, 
une première dent a été simplement cryobroyée et les deux autres ont été évidées selon la 
technique présentée dans la section II.2. L’ADN a ensuite été extrait soit à partir de la poudre de 
la dent totale obtenue par cyrobroyage (dent A), soit de l’extérieur cryobroyé après évidage de la 
dent (dents B et C), soit de la poudre récupérée lors de l’évidage (dents B et C). Pour chaque 
extrait, nous avons ensuite amplifié un fragment d’ADN mitochondrial de 220 pb (HVI-B) et 
estimé la quantité d’ADN amplifié  après migration sur un gel d’agarose 2%. 
 
 




Amplification d’un fragment d’ADNmt (HVI-B) à partir de matériel génétique issus de 2 
molaires provenant du même individu  
1 : amplification à partir d’ADN extrait d’une dent entière cryobroyée  
2 et 3 : amplification à partir d’ADN extrait de la partie de la dent restant après évidage et 
cryobroyée (dents B et C) 
4 et 5 : amplification à partir d’ADN extrait à partir de la poudre récupérée par évidage (dents 







L’intensité des bandes obtenues sur le gel d’agarose montre clairement que le cryobroyage 
complet de la dent permet l’extraction d’un ADN dont l’amplification produit une quantité de 
matériel largement supérieure à celle d’un ADN extrait à partir de la poudre de dent creusée 
(puits 1 vs puits 4 et 5). Pour l’ensemble des échantillons anciens, quand cela a été possible et 
autorisé par l’anthropologue en charge de la collection, nous avons donc privilégié la méthode 






II. Résultats des analyses menées sur les 
échantillons provenant des différents sites 
archéologiques 
Sur l’ensemble des 29 sites archéologiques testés, 6 ont livré un ou plusieurs échantillons 
contenant un ADN exploitable : la grotte I des Treilles (Néolithique final), la nécropole de Téviec 
(Mésolithique tardif), la grotte de l’Avellaner (Néolithique ancien), la grotte de Franchthi 
(Néolithique), la grotte de Santimamiñe (Néolithique final) et le dolmen de la Pierre Fritte 
(Néolithique final). En tout, 42 échantillons sur les 134 testés ont livré des données 
mitochondriales, soit près de 30% des prélèvements. 
1. Les résultats obtenus pour les échantillons de la grotte de 
l’Avellaner 
1.1. Identification des individus 
Pour rappel, les ossements retrouvés dans la grotte étaient très fragmentés et partiellement 
brulés. Ils ne permettaient donc pas d’individualiser le nombre de sujets inhumés. Nous avons 
prélevé et analysé 27 échantillons, principalement des dents éparses et des fragments d’os. Le 
premier challenge des analyses a donc été d’identifier et de caractériser les individus en 
présence, grâce à l’élaboration puis à la comparaison des profils STR autosomaux (Tableau 3). 
Sur les 27 échantillons de départ, 14 ont permis l’obtention d’un profil au moins partiel. Nous 
avons pu les relier, en fonction des données des haplotypes mitochondriaux et Y obtenus en 
parallèle,  à 7 individus différents, 6 hommes et une femme. Aucun lien de proche parenté n’a pu 















D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 TH01 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 AMEL D5S818 FGA 
Ave01 II 3 4.62E-03 13/(14) 30/31,2 10/11 11/12 18/18 9,3/9,3 8/11 11/11 17/23 12/13 15/16 - 17/20 X/Y 13/13 21/24 
Ave02 I 4 1.39E-02 11/13 28/32,2 10/12 10/11 15/18 6/(9,3) 10/(11) 8/10 17/19 15/15,2 16/19 8/(11) 16/17 X/Y 11/12 23/26 
Ave03 III 3 8.16E-03 11/13 28/29 12/12 9/12 17/18 9,3/9,3 8/12 11/12 17/24 12/13 17/19 - 14/18 X/Y 10/11 24/(25) 
Ave04 III 1 Ind 13/(15) (31,2/32,2) (11/11) (11/11) 16/(18) (7/7) (11)/12 11/14 (24/24) 12/14 16/16 (8)/9 (16/19) X/X 13/13 (24/24) 
Ave05 I 1 9.45E-03 14/14 - (12/13) (11/11) 18/18 (7/7) 11/11 (11/11) (20/24) (14/14) (15/16) (8/8) (17/21) X/Y (11/11) - 
Ave06 II 1 Ind (14/15) 29/29 - 11/12 (14)/17 - (11/11) (11/11) (16/20) (13/13) (15/15) (8/8) 12/(14) X/Y (11)/13 (20/24) 
Ave07 II 1 8.27E-03 13/15 28/31 8/10 10/12 15/16 9,3/9,3 11/(12) (8/11) 17/25 (12/13) (16/17) (8/11) (16/16) X/Y 10/12 21/22 
 
Les profils présentés sont les consensus des différents profils partiels obtenus grâce aux kits Identifiler®Plus  et Minifiler®. Les allèles entre 
parenthèses n’ont pu être obtenus qu’une fois. 
[DNA] = moyenne des concentrations d’ADN nucléaires déterminés grâce au kit Quantifiler®.  






1.2. Les données mitochondriales 
Pour les 7 individus caractérisés, une séquence HVI claire a pu être obtenue à partir de plusieurs 
extractions et amplifications.  Pour les sujets, Ave01, Ave02, Ave03 et Av04 les séquences ont 
également été vérifiées par clonage (résultats, voir annexe 2). L’analyse de positions codantes 
supplémentaires a permis de confirmer l’appartenance aux haplogroupes préalablement déduits 
de ces séquences HVI. 






















































































































Ave01 II 3 16093C; 16224C; 16311C T A G T G T T G G T - G K1a 
Ave02 I 4 16093C; 16224C; 16311C T A G T G T T G G T A G K1a 
Ave03 III 3 CRS C A G T G C C A A C A A H3 
Ave04 III 1 16126C; 16294T; 16296T; 16304C T G A T G T T A A C - A T2b 
Ave05 I 1 16126C; 16294T; 16296T; 16304C T G A T AG T T A A - - A T2b 
Ave06 II 1 16093C; 16224C; 16311C T A G T AG T T - - T A G K1a 
Ave07 II 1 16051G; 16189C; 16270T T A G C G T T A A C A G U5 
 
La détermination des haplogroupes mitochondriaux a été effectuée grâce à l’étude des 
polymorphismes de la région HVI ainsi qu’à l’analyse de positions caractéristiques de la région 
codante de l’ADN mitochondrial. Les positions variantes détectées par spectrométrie de masse 
sont identifiées en gras. 
Hpg = Haplogroupe 
 
Pour les 7 individus, 4 haplotypes différents ont ainsi pu être trouvés et affiliés aux 
haplogroupes K1a, H3, T2b, U5. Ces 4 haplotypes sont relativement fréquents dans les 
populations européennes actuelles (voir annexe 3.A.). Trois d’entre eux sont aussi retrouvés 
dans des échantillons néolithiques anciens (annexe 3.B.). Seul l’haplotype de l’individu Ave07 
diffère d’une position (np 51) des haplotypes U5 présents dans nos  bases de données. 
1.3. Les données du chromosome Y 
L’analyse des marqueurs localisés sur le chromosome Y a permis de déterminer les haplotypes, 
ainsi que les haplogroupes Y, pour les 6 individus masculins d’Avellaner. L’élaboration 
d’haplotypes Y consensus, à partir des différents haplotypes trouvés, nous a permis d’obtenir 2 






de la sépulture (Tableau 5). Ainsi les individus Ave01, Ave02, Ave03, Ave05 portent exactement 
les mêmes allèles, en tout cas au niveau des marqueurs amplifiés, ce qui indique qu’ils partagent 
une même lignée paternelle qui a pu etre reliée à l’haplogroupe G2a grâce au logiciel de 
prédiction des haplogroupes. Seul l’individu Ave07 porte un haplotype unique pouvant être relié 
à l’haplogroupe E1b1b.  
 











































































































































Ave01 15 12 (23) (29) 18 15 (14/14) 13 10 11 (21) - 12 16 10 - G G - T G2a 
Ave02 15 12 23 - 18 15 14/14 13 10 11 21 (11) 12 16 10 22 G G - T G2a 
Ave03 15 12 23 29 18 15 14/14 13 10 11 21 11 12 16 10 (22) G G - T G2a 
Ave05 15 12 (23) 29 (18) (15) (14/14) 13 (10) 11 - - 12 16 - 22 G - - T G2a 
Ave06 15 12 - - 18 (15) - 13 (10) (11) - - 12 (16) - - - G - - G2a 99,6% 
Ave07 16 13 24 (31) 16 13 16/19 13 (10) 11 22 11 10 (14) 10 20 C A - C E1b1b1a1b 
 
 
Les haplotypes présentés sont les consensus des différents haplotypes partiels obtenus grâce au 
kit YFiler®. Les allèles entre parenthèses n’ont pu être obtenus qu’une fois. 
Les positions variantes détectées par spectrométrie de masse sont identifiées en gras.  
Pour l’individu 6, l’analyse de SNP n’a pas permis de confirmer les données Y-STR : le 
pourcentage présenté, correspond à la probabilité d’appartenance à l’haplogroupe G2a donnée 
par le logiciel Haplogroup Predictor.   
Hpg = Haplogroupe 
 
 
L’analyse de SNP supplémentaires a permis de confirmer que les individus Ave01, Ave02, Ave03, 
Ave05 portent bien l’haplogroupe G2a grâce à l’analyse du marqueur P15 et que l’individu 
Ave07 appartient au sous haplogroupe E1b1b1a1b grâce à la caractérisation du marqueur V13 








Figure 24 : Exemple d’un spectre obtenu lors de l’analyse du marqueur Y-V13.  
L’individu Ave01 (spectre du haut) porte l’allèle ancestral G, alors que l’individu Ave07 (spectre 
du bas) porte l’allèle A, caractéristique de l’haplogroupe Y-E1b1b1a1b. 
 
Les calculs d’haplotypes partagés montrent que l’haplotype des 5 individus « G2a », est 
relativement rare au sein des populations actuelles (0.3% des haplotypes actuels). L’haplotype 
de l’individu « E1b1b1a1b » est plus fréquent (2.44%), particulièrement dans le sud-est de la 
Méditerranée où il représente plus de 7 % des haplotypes retrouvés (voir Annexe 3.C.).  
L’haplotype de l’individu Ave07 a également été comparé aux haplotypes retrouvés E1b1b1a1b 
dans les populations européennes modernes (King et al. 2008; Battaglia et al. 2009; Caratti et al. 
2009; Di Gaetano et al. 2009; King et al. 2011). Sur les 7 marqueurs testés, il est identique à ceux 
retrouvés chez 5 albanais, 2 bosniaques, 1 grec, 1 italien, 1 sicilien, 2 corses, 2 français de 
Provence. 
1.4. La persistance de la lactase 
La position caractéristique LP-13910 associé à la persistance de la lactase, c'est-à-dire à la 
capacité de dégrader le lactose (le principal sucre retrouvé dans le lait de vache), a pu être 














ancestral (C/C) et n’étaient donc probablement pas capable à l’age d’adulte, de digérer le lait 
frais. 
2. Les résultats obtenus pour les échantillons de la grotte de I des 
Treilles 
Pour cette sépulture, l’approche méthodologique employée est légèrement différente. Pour 
rappel, nous avions pu prélever une dent pour chacune des 53 mandibules disponibles de la 
collection. Nous étions donc sûrs de n’avoir qu’un seul prélèvement par individu. Nous avons 
voulu savoir, dans un premier temps, si de l’ADN avait pu être préservé, en recherchant la 
présence d’ADN mitochondrial, l’ADN le plus fréquent au sein des cellules humaines, et donc 
susceptible d’être préférentiellement retrouvé au sein de restes biologiques anciens. Sur les 53 
prélèvements testés, 29 ont livré des séquences mitochondriales qui semblaient exemptes de 
tout mélange et/ou contamination. Sur ces 29 prélèvements, il était potentiellement possible de 
retrouver de l’ADN nucléaire, raison pour laquelle nous avons tenté de réaliser un profil 
génétique autosomal.  
2.1. Caractérisation des individus et des parentés présentes au sein de 
la nécropole 
Vingt quatre échantillons ont ainsi permis l’obtention de profils autosomaux, au moins partiels, à 
partir desquels, nous avons pu déterminer le sexe des individus, mais aussi rechercher des liens 
de proche parenté. Les résultats obtenus pour le locus de l’amélogénine ont ainsi révélé que 22 
des individus inhumés étaient des hommes et 2 des femmes.  
Les calculs de parenté ont, de plus, suggéré la présence d’au moins trois liens de proche parenté 
au sein de la nécropole. Les individus 604 et 636 (en bleu dans le tableau 6) seraient père/fils  
avec une probabilité égale à 99.9979% (LR : Likelihood Ratio = 48400). Les sujets 612 et 583 
seraient frères (LR = 66400, probabilité = 99.9985%) et l’individu 612 serait également le père 
de l’individu 616 avec une probabilité de 99.995% (LR = 22400) (individus en orange dans le 
tableau 6). Vu que nous n’avons pas obtenu des profils complets pour l’ensemble des individus 







Tableau 6 : Profils STR autosomaux obtenus pour les individus de la grotte I des Treilles. 
Nom  [DNA](ng/µl) D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 TH01 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 AMEL D5S818 FGA 
137 6,20E-03 (12)/13 (29)/30 (8/12) 12/12 16/17 6/6 12/12 11/12 17/(19) 12/15.2 17/17 (8/8) 12/16 X/Y 12/13 22/23 
139 5,07E-03 (11/13) 31,2/33,2 9/9 11/11 - - 9/10 11/12 24/25 - (17/17) - 14/15 X/Y 12/12 22/24 
195 2,59E-04 10/14 30,2/31,2 9/12 11/11 15/17 6/9,3 8/11 9/(13) 17/19 12/14 16/17 9/(11) (12)/14 X/Y 11/13 20/24 
209 NA 12/14 30/30 (7)/10 (9/12) 18/18 6/(8) 9/(13) 9/9 (20/20) 13/14 (15)/17 (11/11) 13/19 X/Y 11/11 (19)/20 
570 1,78E-02 10/14 28/31 11/12 11/(12) 18/18 - 8/8 11/11 17/21 12/13 17/20 (8/11) (14)/17 X/Y 11/13 21/22 
573 1,91E-02 11/14 31,2/31,2 (10/12) 9/(11) 16/17 7/7 9/(10) (9/12) (17/17) 14/15 14/16 (11/11) (16/19) X/X 12/12 21/23 
575 1,23E-02 11/16 27/28 10/12 12/12 15/18 6/7 8/11 9/12 17/21 12/13 17/17 8/11 14/16 X/Y 10/11 23/24 
577 5,19E-03 (10/10) (29/32,2) 10/12 10/12 (16/16) - 8/(12) (9)/11 (21/21) (14/14) - - (13)/14 (X/Y) (13/13) 24/25 
579 1,97E-02 14/15 29/32,2 12/(13) 10/(12) 18/18 6/9.3 8/12 8/12 20/21 14/14 (15)/16 8/11 12/15 X/Y 12/13 22/23 
583 7,51E-03 14/16 28/(30) 8/(12) 10/10 (15)/18 (9/9,3) 8/11 (14/14) 17/(20) 13/15 (15)/17 - (14)/19 X/Y (10)/12 24/24 
584 1,21E-02 10/16 31.2/32.2 10/12 10/12 (15)/18 9/9 9/13 9/13 16/21 12/14 17/17 8/8 11/20 X/Y 11/(15) 20/24 
587 6,75E-03 10/(13) (24.2/24.2) - (13/13) 16/16 - 8/8 - - 13/14.2 (15/17) (11/11) - X/Y 12/12 - 
588 3,38E-03 11/14 24,2/30 11/(12) 10/10 (16)/18 9,3/9,3 10/12 (12)/13 23/23 14/16 14/18 - 13/17 X/Y 11/12 21/24 
592 1,52E-03 11/15 31/31,2 (10)/12 12/12 (17)/18 7/9.3 11/11 (12)/13 17/(23) 13/14 15/16 8/8 14/20 X/Y 11/12 24/24 
593 1,63E-02 - - 12/12 (10/10) - - 10/11 9/(11) - - (17/17) - (12/17) (X/Y) - 25/26 
596 1,18E-02 13/13 29/33.2 9/10 10/11 16/17 6/9.3 8/11 9/12 16/24 13/13 14/16 8/8 15/16 X/Y 11/12 19/25 
600 4,43E-03 13/13 28/28 12/12 10/(11) 16/17 9/9.3 8/11 12/12 (17)/23 13/13 15/15 (8/8) 14/14 X/Y 12/12 23/25 
604 Ind 10/15 29,2/31.2 8/9 10/12 18/19 (6)/8 9/11 12/13 17/(25) 15/(16) 18/19 - 18/20 X/Y 11/12 (21)/26 
611 Ind 14/14 (28/30) - (9/9) 14/15 9.3/9.3 (8/11) - - (13)/14 16/17 (8/8) (12/17) X/Y (11/11) (19/19) 
612 3,42E-03 10/15 (28/28) - 10/10 (16)/18 (9/9.3) 8/8 11/11 17/20 13/15 15/15 (8/8) 12/19 X/Y 10/12 24/24 
614 5,90E-03 10/13 28/29 (8/10) 11/11 17/18 (7/7) (8/8) 11/12 (23/23) 12/12 14/14 - 18/19 X/X 10/13 21/21 
615 1,85E-02 11/12 28/28 (9/11) 12/12 15/15 9/(9.3) 8/11 8/13 20/20 15.2/15.2 14/14 11/11 12/18 X/Y 11/11 20/20 
616 3,34E-02 10/13 28/33.2 10/11 10/12 18/18 6/9.3 8/11 11/13 17/20 13/16 15/16 8/8 19/20 X/Y 11/12 22/24 
636 2,01E-02 10/10 (31.2)/33.2 8/9 12/13 15/18 (6)/8 9/11 12/14 17/24 15/16 17/19 8/8 15/18 X/Y 12/12 21/21 
Profils des personnes susceptibles d’avoir été en contact avec les échantillons pendant leur analyse 
1   13/13 28/31 10/11 10/12 15/17 8/9 12/13 12/12 18/24 13/15 17/17 8/11 11/16 X/Y 11/12 21/23,2 
2   13/14 28/29 8/10 11/11 15/18 7/9.3 11/11 11/12 24/25 13/15.2 14/17 8/10 12/15 X/Y 11/13 21/22 
3   12/14 29/29 9/11 12/12 14/18 9/9.3 12/12 11/11 17/19 13/13 15/15 11/11 14/17 X/X 11/11 21/23 
4   10/11 30/32,2 10/10 11/12 16/17 9/9.3 8/11 11/12 20/23 14/14 16/18 11/12 12/13 X/X 11/13 19/25 
5   10/13 29/30 9/11 10/11 14/18 9/9.3 11/11 11/14 17/22 14/15.2 14/18 8/12 15/17 X/Y 12/12 20/23 
 
Les profils présentés sont les consensus des différents profils partiels, obtenus grâce aux kits Identifiler®Plus et Minifiler®. Les allèles entre 






2.2. Les données mitochondriales 
Treize haplotypes mitochondriaux différents ont été trouvés, pour les 29 sujets initiaux. Cela 
donne une diversité nucléotidique relativement élevée (0,8966 ± 0,0354). Tous les haplotypes 
ont été affiliés à 11 haplogroupes ou sous-haplogroupes européens différents: H1, H3, HV0, V, 
K1A,  T2b, U, U5, U5b1c, X2, et J1 (Tableau 7). L’affiliation aux différents haplogroupes a, de plus, 
été confirmée par l’analyse de positions codantes qui ont pu être étudiées avec un taux de typage 
de 98 %. 
Dans l’ensemble les calculs de différenciation génétique ne montrent qu'une différenciation 
faible (<0.05) entre le groupe des Treilles et l’ensemble des populations européennes actuelles. 
(Annexe 5). Il n’y a qu’avec la population du Yémen que le groupe des Treilles semble différer 
(Figure25). 
Figure 25 : Carte réprésentant la différenciation génétique entre le groupe des Treilles et les 
populations actuelles d'après les haplotypes mitochondriaux. 
Représentation graphique des valeurs Fst présentées en Annexe 5. Ne sont représentés sur la 







Tableau 7 : Haplotypes et haplogroupes mitochondriaux des 29 individus de la grotte de I des Treilles 
Nom de 
l’échantillon 


































































































































































































































































137 16224C 16270T 16311C T G C A G C T G T T G T T G A A C T C A G G U5 
139 16069T 16126C T G C A G T T G T T A T T A A G C T C A A G J1 
195 16192T 16270T T G C A G C T G T T G T T G A A C T C A G G U5 
209 16069T 16126C T G C A G T T G T T A T T A A G - T C A A G J1 
570 16189C 16223T 16278T T G C A G T T G C T G T T A A A C T C A A A X2 
571 CRS T G C A G T T G T T G T - G - A C - C A G G U 
573 16298C T G C A G T T G T T G T C G A A C T C A A G HV0 
575 16227G 16256T 16270T 16362TC T G C A G C T G T T G T T G A A C T C A G G U5 
577 CRS C G C A G T T G T T G C C G A A C T C A A G H3 
579 16224C 16270T T G C A G C T G T T G T T G A A C T C A G G U5 
581 CRS C G C A G T T G T T G C C G A A C T C A A G H3 
583 16069T 16126C T G C A G T T G T T A T T A A G C T C A A G J1 
584 16126C 16294T 16296T 16304C T G C G A T T G T T G T T G A A C T C - A G T2b 
587 16069T 16126C T G C A G T T G T T A T T A A G C T C A A G J1 
588 16126C 16294T 16296T 16304C - G C G A T T G T T G T T G A A C T C - A G T2b 
592 16183C 16189C 16223T 16278T T G C A G T T G C T G T T A A A C T C A A A X2 
596 16269G C G C A G T T G T T A T C G A A C T C A A G H1 
593 CRS C G C A G T T G T T A T C G A A C T C A A G H1 
600 CRS C G C A G T T G T T G C C G A A C T C A A G H3 
603 CRS C G C A G T T G T T A T C G A A C T C A A G H1 
604 16224C 16311C T G C A G T T G T T G T T G G G T T C A G G K1a 
609 16298C T G C - G T T - T T G T C G A A C T C A A G HV0 
611 16189C 16192T 16270T 16311C T G C A G C C G T T G T T G - A C T C A G G U5b1c 
612 16069T 16126C T G C A G T T G T T A T T A A G C T C A A G J1 









Tableau 7 (Suite) 
Nom de 
l’échantillon 


































































































































































































































































615 16183C 16189C 16223T 16278T T G C A G T T G C T G T T A A A C T C A A A X2 
616 16069T 16126C T G C A G T T G T T A T T A A G C T C A A G J1 
636 16183C 16189C 16223T 16278T T G C A G T T G C T G T T A A A C T C A A A X2 
637 16298C T G C A G T T A T T G T C G A A C T C A A G V 
 Résultats obtenus pour les personnes susceptibles d’avoir été en contact avec les échantillons lors leur analyse 
3 16270T T G C A G C T G T T G T T G A A C T C A G G U5 
5 CRS C G C A G T T G T T G T C G A A C T C A A G H 
4 16093C 16189C 16270T 16274A T G C A G C T G T T G T T G A A C T C A G G U5 
1 CRS C G C A G T T G T T G C C G A A C T C A A G H3 
2 16129A 16223T T G C A G T T G T T G T T G A G C T C A A A I 
 
La détermination des haplogroupes mitochondriaux a été effectuée grâce aux polymorphismes de la région HVI ainsi qu’à l’analyse de positions 







Les calculs de lignées partagées révèlent que la plupart des haplotypes des Treilles sont encore 
très courants et présents dans l’ensemble des populations européennes et moyen-orientales 
actuelles (détails des valeurs en Annexe 4.A.). Seuls deux haplotypes de l’haplogroupe U5, ceux 
retrouvés chez les individus  575 et 611, n’ont pas été retrouvés au sein de nos bases de données 
actuelles. 
2.3. Les données du chromosome Y 
L’étude des marqueurs du chromosome Y a permis de déterminer les haplotypes et les 
haplogroupes Y des 22 individus masculins étudiés (Tableau 8). Seulement trois lignées Y 
différentes ont été caractérisées, ce qui donne une diversité haplotypique faible (0.361664 ± 
0.196576) : 19 individus semblent ainsi appartenir à une même lignée paternelle qui peut être 
relié à l’haplogroupe G2a. Un individu (584) présente également un haplotype pouvant être lié à 
G2a mais avec une différence sur le marqueur DYS456. Et enfin les deux derniers individus (577 
et 596) semblent partager une troisième lignée qui correspondrait à l’haplogroupe I2a1.  
Dans l’ensemble, les calculs de lignées partagées suggèrent que les lignées paternelles des 
Treilles sont relativement rares actuellement, avec au maximum moins de 2.5 % d’haplotypes 
partagés. Elles sont, de plus, majoritairement retrouvées au sein des populations 
méditerranéennes actuelles avec des pourcentages supérieurs à 0.5 % à Chypre, en Sardaigne, 




























































































































































































positifs Haplogroupe Y 
137 14 12 23 - 18 15 - 14 10 11 - - 11 16 - 20 - T - A T - P15+ G2a 
139 - 12 - - 18 15 - - 10 11 - - 11 - 10 - - T - A T - P15+ G2a 
195 14 12 23 30 18 15 (13/15) 14 10 11 21 - 11 16 - - - T - A T - P15+ G2a 
209 14 12 23 - 18 15 (13/15) 14 10 - - - 11 - - - - - - A T -  G2a (99.9%) 
570 14 12 23 - 18 - 13/(15) 14 10 11 21 11 11 16 - - - T - A T - P15+ G2a 
575 14 12 23 30 18 15 13/(15) 14 10 11 21 - 11 16 10 20 - T - A T - P15+ G2a 
577 14 - - - 16 - - 13 - - - - 12 - - - - C - G C - M438+ P37.2+ I2a1 
579 14 12 23 - 18 - 13/(15) 14 10 11 21 - 11 16 10 - - T - A - - P15+ G2a 
583 14 - - - 18 - 13/(15) 14 10 11 - - 11 16 - - - - - A - -  G2a (99.8%) 
584 15 12 23 30 18 15 13/15 14 10 12 21 - 11 16 - - - T - A T - P15+ G2a 
587 14 12 23 - - - 15 14 - - 21 - - - - - - T - A - - P15+ G2a 
588 14 12 23 - 18 - 13/(15) 14 10 11 - - 11 16 - - - T - A - - P15+ G2a 
592 14 12 23 - 18 - 13/15 14 10 11 - - 11 16 - - - T - A T - P15+ G2a 
593 14 - - - 18 - - - - - - - - - - - - T - A T - P15+ G2a 
596 14 13 23 28 16 16 12 13 10 12 22 11 12 15 10 22 - C - G C - M438+ P37.2+ I2a1 
600 14 12 - 30 18 - 13/15 14 10 11 21 - 11 16 10 - - T - A - - P15+ G2a 
604 14 - - - 18 15 - 14 10 - 21 - 11 - - - - T - A T - P15+ G2a 
611 - - - - - - - - - - - - - - - - - T - A T - P15+ G2a 
612 14 12 - - 18 - (13/15) 14 10 11 21 - 11 - - - - T - - - -  G2a 
615 14 12 23 30 18 15 13/15 14 10 11 21 11 11 16 10 20 - - - A T -  G2a (100%) 
616 14 12 23 30 18 15 13/15 14 10 11 21 11 11 16 10 20 - T - A - - P15+ G2a 
636 14 12 23 30 18 15 13/15 14 10 11 21 11 11 16 9 - - T - A - - P15+ G2a 
Résultats obtenus pour les personnes susceptibles d’avoir été en contact avec les échantillons lors leur analyse 
1 15 14 24 30 18 13 13/14 13 9 10 21 11 11 14 10 20 A C A A T -  E1b1b 
2 16 13 24 28 17 14 11/12 13 11 13 24 13 11 15 12 20 A C A A T -  R1b 
5 15 14 24 30 18 14 12/14 13 11 11 24 13 12 15 12 19 A C A A T G  R1b 
 
Les profils présentés sont les consensus des différents profils partiels obtenus grâce au kit YFiler®. Les allèles entre parenthèses n’ont pu être 






2.4. La persistance de la lactase. 
Le polymorphisme associé à la persistance de la lactase a pu être caractérisé pour 26 des 29 
individus testés. Tous présentent un génotype C/C qui correspond à la position ancestrale. Les 
individus des Treilles n’étaient donc probablement pas capables de digérer le lait frais. 
3. Les résultats obtenus pour les autres sites archéologiques 
3.1. Les sites de Téviec, Linatzeta, Rendina, Los Canes et Franchthi 
Pour les sites de Téviec (Morbihan, France), Linatzeta (Pays basque, Espagne), Rendina (Italie du 
sud), Los canes (Asturies, Espagne) et Franchthi (Péloponnèse, Grèce) nous avions reçu à chaque 
fois, de 2 à 4 prélèvements (dents et/ou os) pour effectuer des tests de faisabilité. Pour ces 5 
sites anciens, dont les inhumations datent de la fin du Mésolithique jusqu’au Néolithique ancien, 
un seul des échantillons testés a permis d’extraire de l’ADN, dont l’analyse a livré une séquence 
HVI claire (Tableau 9).  
Nous avons donc voulu confirmer l’authenticité de ces haplotypes en étudiant des positions 
diagnostiques, localisées sur la région codante cet ADN, par spectrométrie de masse. Sur les 5 
échantillons, seuls deux ont livré des polymorphismes cohérents avec les séquences HVI 
préalablement obtenues : les échantillons provenant des sites de Linatzeta (LTZ-T7) et 
Franchthi (Fr-63), ont ainsi permis de déterminer l’haplogroupe mitochondrial des individus. 
L’absence de données supplémentaires sur ces prélèvements, comme l’ADN des fouilleurs et des 
différentes personnes en contact avec les collections, ou autres échantillons renfermant un ADN 
différent, ne permet toutefois pas de savoir si l’ADN extrait correspond bien, pour chaque 
prélèvement, à des molécules endogènes. Pour l’échantillon de Téviec, l’analyse de positions 
supplémentaires n’a pas permis de conforter l’authenticité de l’haplotype, ni de déterminer 
l’haplogroupe. Enfin pour les échantillons de Rendina (R-T5) et de Los Canes (LC-T9) qui avaient 
pourtant livré une séquence HVI claire, l’analyse des positions diagnostiques a mis en évidence 
la présence d’un mélange d’ADN, dont les polymorphismes caractérisent plusieurs 









Tableau 9 : Haplotypes et haplogroupes mitochondriaux obtenus pour les prélèvements 



























































































































Téviec 1 CRS T A - - G T CT - A C - A - Indéterminé 
LTZ-T7 16309G C A G T G T C A A C C A A H 
R-T5 16362C C A G C G T T - A C - A G Mélange  
LC-T9 16362C (T) A G C G T (CT) A A C - A G Mélange  
Fr-63 16293G C - G T G T C - A C - A A H 
 
3.2. La Grotte de Santimamiñe 
La grotte de Santimamiñe a, pour le moment, livré les restes d’au moins 6 individus attribués à la 
fin de la période néolithique (datations C14 en cours). Les restes squelettiques de ces 6 individus 
sont actuellement en cours d’analyse par une équipe espagnole supervisée par Sergio Cardoso à 
l’université de Vitoria-Gasteiz, dans le pays Basque espagnol. Dans le cadre de ces analyses, nous 
avions reçu deux molaires provenant du squelette de 2 individus, afin de reproduire les résultats 
et d’authentifier les séquences qui avaient déjà été obtenues. 
Les 2 échantillons ont permis d’extraire de l’ADN dont nous avons pu obtenir une séquence HVI 
claire identique à celle trouvée par l’équipe espagnole. Pour l’échantillon 11 qui était identique à 
la CRS, pour laquelle l’haplogroupe ne pouvait donc pas être déterminé avec certitude, nous 
avons analysé des positions mitochondriales supplémentaires. Ces investigations 
supplémentaires ont ainsi révélé que l’échantillon 11 (S11) portait l’haplogroupe H1 (Tableau 
10). 
 
Tableau 10 : Haplotypes et haplogroupes mitochondriaux obtenus pour les 2 échantilons de la 

















































































































S11 CRS C A G T A T C A A C A A H1 






3.3. Le dolmen de la Pierre Fritte 
Pour ce site, nous avons reçu 3 dents provenant de fragments de maxillaires et/ou de 
mandibules retrouvés dans la fosse-ossuaire, fosse qui aurait été utilisée selon les dernière 
données C14, à la toute fin du Néolithique (2800 ans av. J.C.) (Jagu et al. 2008). Là aussi, il 
s’agissait d’évaluer l’état de préservation de l’ADN au sein de ces restes biologiques, avant 
d’envisager de réaliser des analyses globales de la sépulture. 
Sur les 3 échantillons testés, 2 ont livré de l’ADN relativement bien préservé qui nous a permis 
d’effectuer des analyses sur l’ADN mitochondrial, mais aussi sur l’ADN nucléaire. Dans un 
premier temps, nous avons séquencé la région mitochondriale HVI, et déterminer le profil 
autosomal des individus afin de vérifier qu’il ne s’agissait pas d’un ADN contaminant, qui aurait 
pu être déposé sur les ossements, lors de la fouille ou l’analyse anthropologique. 
Les deux échantillons ont donné des haplotypes mitochondriaux différents, les deux appartenant 
à l’haplogroupe K (Tableau 11). Les profils autosomaux « consensus » obtenus à partir de 
plusieurs extractions et amplifications ont également révélé qu’il s’agissait bien de deux 
individus différents, et qu’ils étaient tous les deux de sexe masculin. Les profils sont cependant 
trop « partiels » pour pouvoir mettre en évidence de possibles liens de proche parenté (Tableau 
12). 
Les individus étant des hommes, nous avons également essayé de déterminer les haplotypes Y. 
Nous avons pu obtenir des haplotypes partiels qui semblent être identiques sur les marqueurs 
amplifiés. Cela suppose que les deux sujets pourraient appartenir à une même lignée génétique 
masculine. Les calculs d’haplotypes partagés montrent que cet haplotype est actuellement 
principalement retrouvé dans les populations méditerranéennes actuelles (Annexe 3.D.). 
L’analyse de l’haplotype avec le logiciel Haplogroup Predictor suggère, de plus, que les deux 
sujets appartiendraient à l’haplogroupe Y I2a1 (Tableau 13).  
La détermination des haplogroupes mitochondriaux et Y à partir des différents haplotypes 
trouvés devront toutefois être confirmés et validés par analyse de positions diagnostiques avant 






Tableau 11 : Haplotypes et haplogroupes mitochondriaux des 2 individus du Dolmen de La Pierre Fritte 
nom Polymorphismes HVI Haplogroupe mitochondrial 
LPF 27 16224C, 16311C K 
LPF 36 16093C, 16224C, 16311C K1a 
 
Tableau 12 : Profils STR autosomaux des 2 échantillons du Dolmen de la Pierre Fritte 
 



































































































LPF 27 8,15E-02 10/11 (31,2/31,2) (9/9) 12/12 15/16 9/9,3 (12)/13 8/12 13/14 15/18 8/11 - X/Y 12/13 19/22 
LPF 36 5,05E-02 11/14 29/31 13/13 11/11 18/18 - 12/12 (12/12) 13/13 17/17 - 15/19 X/Y 11/12 - 
 
Les profils présentés sont les consensus des différents profils partiels, obtenus grâce aux kits Identifiler®Plus  et Minifiler®. Les allèles entre 
parenthèses n’ont pu être obtenus qu’une fois. [DNA] = moyenne des concentrations d’ADN nucléaires déterminés grâce au kit Quantifiler® 
 






















































































































LPF 27 14 13 23 - 17 17 12 13 10 11 23 11 12 15 - 21 I2a1 99,9% 
LPF 36 14 13 23 - 17 - 12 13 - - - - 12 15 10 - I2a1 99,7% 
 
Les profils présentés sont les consensus des différents profils partiels obtenus grâce au kit YFiler® 







































Pour ce travail de thèse, plusieurs objectifs avaient été fixés. 
Dans un premier temps, nous devions démontrer qu’il était possible de réaliser des analyses 
paléogénétiques, à partir d’échantillons humains anciens du sud de l’Europe datant de la période 
néolithique. Pour ce faire, nous avons développé une approche expérimentale adaptée à ces 
échantillons particulièrement anciens, précieux, et souvent maintenus dans des conditions ne 
permettant pas une conservation optimale de l’ADN.  
Le deuxième objectif consistait à essayer de mieux comprendre le contexte funéraire de 
différentes sépultures analysées. Sur la période concernée par notre étude, les pratiques 
funéraires se transforment, se complexifient et se diversifient, tant au niveau des architectures 
sépulcrales, des traitements réservés aux défunts, que dans la composition et la disposition du 
mobilier funéraire. Nous voulions, donc plus particulièrement, apporter des informations 
inédites sur les défunts, en étudiant plusieurs marqueurs autosomaux, afin de déterminer le sexe 
des individus en présence, mais aussi de rechercher d’éventuels liens de proche parenté. 
Enfin, nous souhaitions, adopter une approche originale permettant, non seulement comme cela 
est habituellement fait dans les études de paléogénétiques, l’analyse de l’ADN mitochondrial 
permettant de retracer l’origine maternelle des individus, mais aussi étudier des marqueurs 
nucléaires, plus précisément des marqueurs du chromosome Y afin d’obtenir des informations 
inédites sur l’origine paternelle, cette fois, celle-ci étant particulièrement méconnue. 
Au final, le projet global de ce travail, consistait à fournir un premier aperçu sur les lignées 
génétiques présentes au Néolithique, du sud de l’Europe, et de les comparer avec celles qui 
existent de nos jours. Grâce à l’élaboration de deux bases de données, construites au cours de ce 
travail et contenant chacune plus de 14000 haplotypes mitochondriaux et Y, nous avons pu y 
confronter les données anciennes et contemporaines, afin de mieux comprendre l’origine et 
l’évolution de certains marqueurs génétiques présents à l’époque néolithique, sur le territoire 
européen. 
Avant de discuter plus en détails des résultats obtenus pour les deux sites principaux analysés, 
les sites de l’Avellaner et des Treilles, nous pointerons d’abord, les difficultés rencontrées lors de 
cette étude. Nous insisterons sur les précautions et les attentions particulières nécessaires lors 
de l’analyse de spécimens humains anciens pour attester de l’authenticité des résultats produits. 
La stratégie expérimentale utilisée et les particularités techniques soulevées constitueront, 
aussi, un chapitre de notre discussion.  
Pour conclure, une synthèse plus générale autour de l'apport de ces analyses pour la 







I. Authenticité des résultats  
La principale difficulté, lors des analyses paléogénétiques humaines, est d’attester de 
l’authenticité des résultats produits. La démarche que nous avons adoptée pendant ce travail de 
thèse, consiste, pour chaque étape de l’analyse, à considérer les résultats obtenus et à vérifier 
que ceux-ci proviennent d’ADN endogène. S’il n’existe pas de preuve absolue pour s’assurer de la 
fiabilité de nos résultats, la stratégie méthodologique adoptée et surtout la cohérence des 
résultats entre eux, suggèrent cependant que nous avons produit des données authentiques. 
Nous avons, bien évidemment, essayé de respecter au maximum les critères d’authenticité 
communément admis lorsque l’on effectue des analyses paléogénétiques (Cooper and Poinar 
2000): l’ensemble des analyses ont été élaborées dans un laboratoire dédié ; des contrôles 
négatifs d’extractions et d’amplifications ont été systématiquement réalisés ; de l’ADN 
d’échantillons animaux a été analysé, quand cela été possible ; et finalement, l’ADN extrait a été 
systématiquement quantifié.  
Malheureusement, tous les critères n’ont pas pu être pleinement satisfaits du fait du contexte de 
l’étude et des limitations archéologiques. Pour la plupart des sites archéologiques, nous n’avons 
pas pu prélever plus d’un échantillon par individu et de fait, il nous a été impossible de répliquer 
les analyses à partir de différentes parties du squelette. Cette faible quantité de matériel de 
départ ne nous a également pas permis de faire répliquer les résultats dans un laboratoire 
indépendant. Au vu de l’ensemble des marqueurs que nous souhaitions étudier, nous avons 
choisi de consacrer l’ensemble du matériel biologique prélevé pour effectuer les analyses ADN et 
nous n’avons donc pas réalisé de tests concernant la conservation biochimiques des 
échantillons ; l’efficacité des ces tests pour prédire la préservation de l’ADN étant d’ailleurs 
largement remise en question (Collins et al. 2009). Il n’a pas été possible, non plus, de cloner 
l’ensemble de nos échantillons ; les premiers tests de clonage effectués n’ayant pas réellement 
apportés d’informations supplémentaires, concernant l’endogénéicité de l’ADN. Le fait de 
répliquer les résultats et de confirmer chaque information en étudiant plusieurs positions, nous 
a paru plus pertinent pour attester de l’authenticité des données produites. 
Les données présentées dans ce manuscrit concernant les sites de l’Avellaner et des Treilles 
notamment, pour lesquels l’ensemble des marqueurs étudiés a livré des données, offrent un 
faisceau d’indices supplémentaires, qui sont autant de preuves complémentaires de 






 Chaque résultat présenté, est le fruit de plusieurs analyses faites à partir du même 
échantillon (plusieurs amplifications sur plusieurs extraits), et ce, pour chaque type de 
marqueur étudié. Chaque fois ces différentes analyses ont livré des données claires et 
cohérentes sans aucun mélange, ce qui est caractéristique d’une origine unique. De plus, 
chaque profil STR obtenu pour chaque échantillon, même partiel, a toujours été différent 
de celui des autres prélèvements, mais aussi de celui des dernières personnes 
potentiellement en contact avec les échantillons (personnel des musées et membres du 
laboratoire). 
Il n’y a donc eu aucune trace d’un mélange d’ADN de plusieurs personnes pour toutes les 
données présentées ici. Ceci confirme l’authenticité de l’ADN extrait pour chaque 
échantillon. 
 La concentration d’ADN extrait pour chaque prélèvement, a toujours été comprise 
autour de quelques centaines de picogrammes par µl au maximum, ce qui est 
caractéristique d’un ADN ancien, présent en quantité faible. La taille des fragments 
amplifiés a, de plus, été la plupart du temps,  inférieure à 200 paires de bases. Ceci était 
d’autant plus visible lors de l’élaboration des profils STR (profils autosomaux ou Y) pour 
lesquels les marqueurs les plus grands n’ont pu, que plus rarement, être amplifiés.  
Les résultats présentés ici proviennent donc d’un ADN fragmenté et dégradé, compatibles 
avec les caractéristiques d’un ADN ancien attendu dans ce type d’analyse. 
 Finalement, pour l’ADN mitochondrial ou pour celui du chromosome Y, nous avons 
cherché à analyser des positions diagnostiques supplémentaires. Celles-ci permettant de 
confirmer une appartenance à chaque haplogroupe, préalablement déduit des 
haplotypes obtenus.  
A chaque fois, la position supplémentaire étudiée a bien permis de confirmer et/ou 
d’affiner l’appartenance à l’haplogroupe recherché. Pour l’ADN mitochondrial, ce 
contrôle supplémentaire a été d’autant plus important que nous avions pu constater la 
présence de certaines bases modifiées au sein des séquences mitochondriales obtenues. 
Sur l’électrophorégramme, cela s’est traduit, à une position donnée, par la présence de 
deux bases au lieu d’une seule normalement. Ce cas de figure peut être également 
retrouvé en cas de mélange de plusieurs types d’ADN. Dans notre cas, nous avons 
toutefois pu obtenir une séquence consensus claire pour l’ensemble des échantillons, en 
répliquant les analyses ce qui tend à démontrer qu’il s’agissait bien de mutations 






l’authenticité de la séquence produite et donc pour montrer que notre ADN de départ 
appartenait bien à une seule et même personne. 
L’analyse de positions diagnostiques pour la détermination des différents haplogroupes, 
s’avère être un double contrôle indispensable.  Elle permet de confirmer non seulement 
que les haplogroupes mitochondriaux et Y ont été correctement assignés à partir des 
haplotypes, mais aussi qu’il n’y a probablement pas eu de contamination au sein de nos 
échantillons. 
En résumé, malgré le non respect de l’ensemble des critères d’authentification des résultats, les 
précautions particulières prises et l’approche méthodologique employée, semblent avoir permis 
de traquer et d’éliminer les résultats non authentiques de l’étude et permettent de ne présenter 






II. Réflexions sur la stratégie expérimentale 
utilisée. 
Ce travail de thèse constitue en fait la première étape d’un travail plus général sur la 
néolithisation du bassin méditerranéen. Il consiste à étudier la faisabilité d’analyses génétiques 
sur des échantillons néolithiques du sud de l’Europe mais aussi à développer une stratégie 
expérimentale adaptée à ce type de prélèvements. 
Il prouve, au final, qu’il est possible d’extraire de l’ADN ancien de certains spécimens 
néolithiques méditerranéens, que la plupart du temps l’ADN obtenu est très dégradé, et qu’il est  
souvent co-extrait avec des ADN contaminants. La majorité des fragments osseux ou des dents 
analysées n’a pas permis d’obtenir des résultats, ou bien n’a livré que des mélanges de 
séquences ne permettant pas, à elles seules, de discerner l’ADN endogène des ADN 
contaminants. Seul un peu moins d’un quart des sites ont livré des échantillons sur lesquels nous 
avons obtenu des résultats exploitables, au moins sur l’ADN mitochondrial ; seuls trois sites sur 
29 ont livré des échantillons semblant contenir de l’ADN nucléaire encore préservé (L’Avellaner, 
Les Treilles et La Pierre Fritte). 
1. Prélèvements et décontamination des tissus durs 
Dans l’ensemble, seuls les échantillons dentaires ont permis d’obtenir un ADN endogène. La dent  
a d’ailleurs déjà été décrite comme un substrat de choix pour les analyses paléogénétiques, 
probablement grâce à sa constitution particulière et à la présence de l’émail imperméable qui 
recouvre sa surface. Elle semble également pouvoir être plus facilement décontaminée que l’os 
dont la structure est plus poreuse (Gilbert et al. 2006). Dans notre cas, il est clair que la plupart 
des prélèvements anciens qui proviennent de musées ou de collections anthropologiques, ont 
probablement été manipulés de nombreuses fois, sans précaution particulière, lors d’études 
antérieures. L’étape de décontamination représente donc une phase particulièrement 
importante lors du traitement des échantillons. Une des méthodes évaluées, consistant à creuser 
la dent, n’est pas apparue intéressante pour nos analyses, l’ADN extrait de la poudre obtenue 
étant beaucoup moins bien préservé que celui des dents cryobroyées. Il est possible que les 
frottements et/ ou la chaleur induits lors du creusage des dents aient endommagé l’ADN. Une 
étude récente démontre d’ailleurs que ce type de traitement diminuerait le rendement obtenue 






particulièrement intéressante dans les cas ou l’accès aux échantillons n’est autorisé que si il n’y a 
pas de destruction des dents, et si celles-ci peuvent être restituées aux archéologues après 
analyse. Pour cette raison, certains prélèvements n’ont d’ailleurs pas pu être étudiés au cours de 
cette thèse. Cette méthode, de plus, pourrait permettre la récupération de l’ADN endogène 
encore préservé au cœur des tissus internes des dents. Cela concerne les prélèvements de 
musées pour lesquels, nous le savons, aucune précaution n’a été prise afin d’éviter les 
contaminations extérieures. De nouveaux tests devront être réalisés pour optimiser cette 
technique, avec des fraises et/ou pointes différentes à des vitesses de rotation réduites ; ainsi 
nous pourrons en apprécier réellement l’incidence sur la quantité d’ADN extraite. 
2. Approche méthodologique 
Nous avons rencontré un autre problème d’importance lors de ce travail de thèse : la majorité 
des prélèvements néolithiques étudiés ont été fouillés, nous l’avons dit, il y a souvent de 
nombreuses années et ont été abondamment manipulés depuis. Il n’a pas été possible de 
prélever et d’analyser de l’ADN de tous les intervenants en contact avec les échantillons, et donc 
de garantir que l’ADN extrait n’est pas un ADN contaminant déposé sur l’échantillon pendant ou 
après la fouille des squelettes. Cela a été d’autant plus problématique pour les échantillons 
isolés, où seul l’ADN mitochondrial a pu être analysé : l’obtention d’une séquence 
mitochondriale unique pour chaque prélèvement ne garantit pas que l’ADN extrait est bien 
endogène.  
Certaines contaminations lors de la fouille et/ou lors du lavage des ossements, plus 
particulièrement, peuvent fournir un ADN dégradé et fragmenté, difficilement éliminable, qui 
peut être confondu avec l’ADN propre de l’échantillon, sans que cela soit visible si celui-ci n’est 
pas conservé au sein de l’échantillon lors de sa découverte (Sampietro et al. 2006). Ceci est 
d’autant plus problématique, que la plupart des sites archéologiques ont été fouillés par des 
équipes de recherche européennes ; les haplogroupes des chercheurs sont probablement, dans 
l’ensemble, identiques à ceux attendus pour ces échantillons anciens européens. 
Ainsi, les échantillons des sites de Linatzeta, Franchthi et Téviec, ont, tous les trois, fourni une 
séquence d’ADN mitochondriale claire. Pour autant, aucun contrôle ne permet de savoir si cet 
ADN unique est bien celui de l’individu inhumé ou celui d’un des chercheurs qui a étudié 
l’ossement. 
Pour les deux sites de l’Avellaner et des Treilles, ce problème n’était pas posé : nous avons 






de ceux des dernières personnes en contact avec ces échantillons (personnel des musées et 
membres du laboratoire) et surtout sans aucun mélange. Cela suppose qu’il n’y a bien qu’un seul 
ADN source à l’origine de chaque profil. 
Dans l’ensemble, ces premiers résultats de thèse indiquent que s’il est bien possible d’extraire de 
l’ADN de certains spécimens anciens du sud de l’Europe,  il est nécessaire d’adopter une 
stratégie expérimentale particulière. Il semble non seulement indispensable de répliquer de 
nombreuses fois les analyses, afin d’être sur d’avoir extrait un ADN unique, mais aussi d’étudier 
le plus possible d’échantillons du même site archéologique afin de vérifier que l’ADN obtenu est 
bien différent pour chaque prélèvement. L’approche méthodologique utilisée pour les sites de 
l’Avellaner et des Treilles, à savoir une analyse de plusieurs types de marqueurs localisés a la 
fois sur l’ADN mitochondrial, le chromosome Y et les autosomes semble être incontournable, 






III. La grotte de l’Avellaner 
La réalisation d’analyses génétiques sur les échantillons de l’Avellaner, présentait un intérêt 
double. Les datations réalisées sur divers ossements suggéraient une utilisation de la  cavité 
comme grotte sépulcrale au début du 5ème millénaire avant J.-C. Les sujets inhumés 
appartenaient aux premières communautés d’agriculteurs en place, après la transition 
néolithique dans le nord de l’Espagne. L’analyse de leur pool génétique était donc 
particulièrement intéressante pour estimer l’impact et les modalités de dissémination du 
Néolithique dans le bassin méditerranéen. De plus, au vu de l’état fragmenté des ossements, peu 
de données avaient pu être obtenues lors d’études anthropologiques classiques. Nous avons 
donc également essayé de mieux comprendre le contexte et les pratiques funéraires utilisées 
dans cette cavité, à une période ou les grottes sépulcrales n’étaient pas abondantes et sont de 
par le fait, assez mal documentées. 
1. Origine biogéographique des individus d’Avellaner 
La détermination des haplogroupes mitochondriaux et du chromosome Y permet d’avoir un 
premier aperçu des lignées génétiques présentes au début du Néolithique et donc de l’origine 
maternelle et paternelle des premiers agriculteurs.  
1.1. Les données mitochondriales 
Les 4 haplotypes mitochondriaux différents, retrouvés au sein des 7 individus identifiés, 
correspondent à des lignées qui sont de nos jours très fréquentes partout en Europe et au 
Proche Orient ; ceci est peu informatif quant à l’origine maternelle exacte des individus. Ils 
correspondent cependant à des haplogroupes dont l’introduction en Europe a été plutôt associée 
à des migrations antérieures à la période néolithique : les haplogroupes U5, K1a, T2b, H3 
(Richards et al. 2002; Soares et al. 2010). U5 serait ainsi une des plus anciennes lignées 
maternelles européennes introduites depuis les régions du Proche Orient. K1a et T2b, également 
d’origine proche orientale, seraient arrivés plus tardivement, à la fin du Paléolithique supérieur. 
Enfin H3 correspondrait à une lignée typiquement européenne, apparue pendant les dernières 
glaciations au niveau du refuge Franco-Cantabrien, elle se serait répandue dans le nord de l’ 






et al. 2005).  L’ensemble des lignées présentes suggère en tout cas une origine maternelle 
ancienne. 
1.2. Les données du chromosome Y 
Les haplotypes Y suggèrent eux une origine paternelle beaucoup plus récente. Les 2 haplotypes 
différents retrouvés chez les 6 individus masculins appartiennent tous deux à deux 
haplogroupes dont l’introduction, en Europe, est liée à l’expansion néolithique, et plus 
précisément aux sous haplogroupes G2a et E1b1b1a1b.  
1.2.1. G2a 
G2a appartient au macro-haplogroupe G, clairement décrit comme l’un des principaux 
marqueurs associés à l’expansion néolithique en Europe (Semino et al. 2000; Morelli et al. 2010). 
Actuellement, ce sous-haplogroupe est relativement rare en Europe occidentale, il est surtout 
retrouvé au sein des populations caucasiennes (Battaglia et al. 2009).  
Les calculs d’haplotypes partagés montrent cependant que la lignée des individus de l’Avellaner 
n’est pas présente dans le Caucase de nos jours et qu’elle est particulièrement fréquente en 
Méditerranée centrale, dans le nord de l’Italie  notamment (voir Figure 26).  
Cette répartition suggère plutôt une origine méditerranéenne de cet haplotype, ce qui est 
compatible avec la voie méditerranéenne de diffusion du Néolithique décrite par les 
archéologues. Elle fait pressentir l’existence probable d’un couloir de migration depuis le nord 













Figure 26 : Fréquences de l'haplotype G2a retrouvé chez 5 individus de l’Avellaner au sein des 









E1b1b1a1b (anciennement E1b1b1a2) est le sous haplogroupe E le plus représenté en Europe 
aujourd’hui. Il est actuellement particulièrement fréquent en Grèce et dans le sud de la péninsule 
balkanique, où il aurait été introduit pendant la période mésolithique, et d’où il aurait diffusé 
depuis (Cruciani et al. 2007; King et al. 2008; Battaglia et al. 2009). La plupart des travaux 
démontre que cette dernière diffusion aurait pu avoir lieu pendant la période néolithique, le long 
des côtes méditerranéennes (Battaglia et al. 2009), le long du système fluvial « Vardar-Morava-
Danube » (Pericic et al. 2005), ou encore pendant les expansions liées à l’âge du bronze (Bird 
2007; Cruciani et al. 2007; King et al. 2011). La présence de cet haplotype au sein d’échantillons 
du début du Néolithique espagnol confirme que cet haplogroupe était déjà bien présent en 
Europe Occidentale dans les premiers temps du Néolithique, même s’il a également pu être 
massivement réintroduit plus tard, pendant l’âge des métaux. 
Les analyses d’haplotypes partagés (annexe 3.C.), montrent que cet haplotype est retrouvé chez 
des individus appartenant à l’ensemble des sous haplogroupes de E1b1b1 inclus dans la base de 
données. Avec seulement les 7 marqueurs utilisés pour les calculs d’haplotypes partagés, il n’est 
donc pas possible de déterminer la répartition actuelle de l’haplogroupe E1b1b1a1b 
uniquement, et donc d’avoir une vision caractéristique de la diffusion de ce sous haplogroupe 
durant la transition néolithique.  
Pour pallier ce manque de résolution,  nous avons donc décidé de comparer directement notre 
haplotype, uniquement avec de profils Y retrouvés dans la littérature, directement associés au 
marqueur V13 (King et al. 2008; Battaglia et al. 2009; Caratti et al. 2009; Di Gaetano et al. 2009; 
King et al. 2011) pour réaliser un network, afin de visualiser uniquement la répartition actuelle 
de notre lignée. Ces investigations ont montré que notre haplotype est actuellement retrouvé 
chez des individus Albanais, Bosniaques, Grecs, Italiens, Siciliens, Corses et Français de 
Provence, c'est-à-dire à la fois des individus de l’est, du centre et de l’ouest de la Méditerranée  
(voir figure 27). Cette répartition est d’ailleurs parfaitement concordante avec l’existence d’une 
diffusion de l’haplotype d’est en ouest, du sud des Balkans jusqu’au nord de l’Espagne, le long 
















Figure 27 : Median Joning Network E-V13 réalisé à partir des différents haplotypes attribués à 
l’haplogroupe E1b1b1a1b (King et al. 2008; Battaglia et al. 2009; Caratti et al. 2009; Di Gaetano 
et al. 2009; King et al. 2011) et haplotype de l’individu Ave07.  
Ce median joning Network a été généré à partir des données des 7 loci DYS19, DYS390, DYS391, 
DYS392, DYS393, DYS389I and DYS389II avec la version 4.5.1.6. du logiciel Network. Pour éviter 
un trop grand nombre de réticulations, les données ont été pré-processées en utilisant l’option 
« star contraction » et la valeur attribuée à chaque loci a été pondérée selon la variance allélique 







Au final les haplotypes G2a ou E1b1b1a1b retrouvés au sein de nos individus masculins de la 
grotte de l’Avellaner correspondent à des haplogroupes typiquement néolithiques. Ils 
présentent une répartition actuelle plutôt méditerranéenne. L’origine paternelle des hommes de 
l’Avellaner semble donc pouvoir être reliée à la diffusion néolithique le long de la Méditerranée, 
que ce soit depuis le Proche Orient ou le sud des Balkans. Cela montre également que cette 
diffusion méditerranéenne n’a probablement pas été un mouvement uniforme depuis le foyer 
primaire du Néolithique. La présence de l’haplogroupe E1b1b1a1b notamment, suggère la 
diffusion d’individus masculins convertis à l’économie néolithique et d’origine balkanique, qui 
auraient apportés avec eux les techniques agropastorales jusque dans l’ouest de l’Europe. 
2. Recrutement et pratiques funéraires 
Les inhumations datant du début de la période néolithique sont relativement rares dans la partie 
nord occidentale de la Méditerranée. La plupart du temps, les défunts étaient inhumés 
préférentiellement en posture latérale fléchie, dans de petites fosses individuelles ou de petites 
cuvettes creusées au sein de grottes, de petits abris rocheux.  
La grotte sépulcrale de l’Avellaner est un peu différente puisqu’elle regroupe à elle seule près 
d’une vingtaine de squelettes au sein de 3 petites cavités indépendantes, probablement des 
dépôts successifs (Bosch and Tarrus 1991; Chambon 2003). Malheureusement, la fragmentation 
et la crémation des ossements ne permettent pas ou peu de caractériser réellement les individus 
inhumés et de mieux comprendre grâce aux études anthropologiques classiques, le recrutement 
funéraire utilisé dans cette grotte. 
Dans ce contexte, les investigations génétiques réalisées sur les ossements ont permis de 
caractériser en tout, 7 des 19 individus selon le nombre minimal d’individus déduits de l’étude 
des pièces osseuses (Bosch and Tarrus 1991), et d’en déterminer le sexe (6 hommes pour une 
femme).  
Les données produites ne sont bien évidemment pas représentatives de l’ensemble des 
individus inhumés, mais ces résultats apportent des informations inédites sur les individus 
enterrés à cet endroit. En effet, bien qu’aucun lien de proche parenté n’ait pu être mis en 
évidence, grâce à l’analyse des profils autosomaux, les haplotypes retrouvés suggèrent qu’il ne 
s’agit pas d’individus inhumés au hasard. Les haplotypes Y notamment, sont identiques pour 5 
des 6 sujets masculins, ce qui indique qu’ils appartenaient tous les 5 à une même lignée 
paternelle. Les dépôts au sein de cette cavité correspondaient probablement aux morts d’une 






Les données génétiques sont, de plus, particulièrement intéressantes, car l’ensemble des 6 
individus masculins portent des haplogroupes qui auraient été introduits en Espagne pendant la 
transition néolithique. Or, la quasi absence de mobilier funéraire et la simplicité des 
inhumations suggèrent que les rites funéraires utilisés étaient plutôt hérités de la période 
mésolithique (Guilaine and Manen 2007; Beyneix 2008) et donc d’origine locale. Cela met en 
évidence l’importance probable du rôle joué par « le substrat mésolithique » pendant la mise en 
place de l’économie néolithique, en Méditerranée occidentale et confirme que la néolithisation 
de l’Europe a été bien plus complexe que le premier modèle proposé : celui d’un remplacement 
des populations existantes par les premiers agriculteurs venus du Proche Orient. 
3. Conclusion sur la grotte de l’Avellaner 
Les données génétiques produites à partir des prélèvements réalisés sur les individus de la 
grotte de l’Avellaner représentent, à l’heure actuelle, les premières données existantes sur les 
lignées paternelles présentes au début du Néolithique pour le sud de l’Europe.  
Dans l’ensemble, elles suggèrent une origine maternelle ancienne, avec la présence de lignées 
probablement déjà arrivées en Europe depuis la fin du Paléolithique et une origine paternelle 
plus récente, avec des lignées paternelles liées à l’expansion néolithique.  
Elles permettent en tout cas d’attester de la présence des deux haplogroupes Y, G2a et 
E1b1b1a1b, il y a – 7000 ans en Europe occidentale. Elles apportent aussi un éclairage nouveau 
sur le recrutement funéraire de cette grotte sépulcrale particulière, puisqu’elles laissent 
envisager que la cavité était probablement utilisée par un seul et même groupe. 
Ces résultats n’ont bien entendu été obtenus que sur 7 individus. Cela ne permet pas de rendre 
compte de l’ensemble de la variabilité génétique présente au début du Néolithique au sein des 
premières communautés agropastorales du nord de l’Espagne, ni de conclure réellement sur les 
pratiques funéraires en vigueur.  
Cela laisse penser, cependant, que la diffusion des hommes pendant la transition néolithique, a 






IV. La grotte des Treilles 
Le but des analyses paléogénétiques était ici encore double. Il s’agissait de comprendre la 
structure génétique du groupe ayant utilisé la cavité comme nécropole, mais aussi de 
caractériser la diversité présente dans le pool génique de ces spécimens, datant de la toute fin de 
la période néolithique. 
1. Structure génétique du groupe des Treilles 
Dans l’ensemble, la faible diversité retrouvée lors de l’analyse des haplotypes Y, ainsi que la 
présence de liens de proche parenté entre au moins 5 des 22 hommes de la cavité (liens de type 
père-fils ou frères) suggèrent, ici aussi, qu’un seul groupe social utilisait la grotte pour 
l’inhumation d’une partie de ces membres.  
La diversité génétique retrouvée, nous renseigne également sur l’organisation sociale du groupe 
des Treilles. En effet chez les populations modernes, une telle structure génétique sexe-
spécifique, à savoir une diversité génétique mitochondriale élevée, combinée à une diversité des 
haplotypes Y-STR faible, tend à prouver une organisation sociale particulière de type patrilocale, 
c'est-à-dire des sociétés où les femmes viennent vivre sur le lieu de résidence de leurs « maris ». 
Effectivement, au sein de ces sociétés, il y a peu d’échanges entre les différentes populations 
masculines ; ceci se traduit par une faible diversité observée au niveau des marqueurs du 
chromosome Y, couplée à une grande différence inter-populationnelle (Besaggio et al. 2007).  
L’existence de sociétés patrilocales et exogames à la fin de la période néolithique a d’ailleurs déjà 
été évoquée grâce à l’analyse isotopique du strontium contenu dans des dents extraites de 
squelettes anciens. En effet, le ratio entre les deux isotopes du strontium, un des éléments 
chimiques constituant l’émail dentaire, varie d’un individu à l’autre. L’émail se formant au 
moment de l’enfance, ce rapport change en fonction des aliments ingérés et est donc dépendant 
de la nature des sols. Cela va permettre de définir l’environnement géologique dans lequel les 
individus grandissent. Ces données isotopiques peuvent être utilisées pour déduire le lieu de vie 
d’un individu pendant son enfance, et aussi pour identifier ses déplacements ultérieurs. 
L’analyse des échantillons provenant du site d’Eulau en Allemagne, datés d’une période similaire 
à celle des individus des Treilles, a révélé que si les individus masculins inhumés présentaient 
bien un rapport isotopique du strontium compatible avec une origine locale, l’analyse des dents 






suggère donc que les hommes auraient eu, là aussi, un comportement plutôt sédentaire, au sein 
de leur groupe natal dans une même zone géologique alors que les femmes seraient venues de 
zones plus éloignées, et donc d’autres groupes familiaux.  
Un autre fait marquant, obtenu sur la structure globale du groupe des Treilles est que sur les 24 
individus pour lesquels le sexe a pu être déterminé, 22 sont des hommes. L’étude 
anthropologique aurait également mis en évidence ce sexe ratio particulier puisque sur les 30 os 
coxaux analysés pour cette collection, 2/3 avaient également été attribués à des individus 
masculins (Balsan and Costantini 1972). La cavité sépulcrale semblait donc réservée plutôt à des 
hommes apparentés, puisque la majorité des sujets masculins inhumés appartiennent à la même 
lignée génétique.  
Au final, la diversité particulière trouvée et la surreprésentation d’hommes apparentés au sein 
de la grotte, laissent transparaitre une organisation de type patriarcale du groupe des Treilles. 
Il faut toutefois garder à l’esprit que nous ne sommes pas en présence d’une population au sens 
anthropologique du terme et que donc la diversité génétique et les parentés trouvées au sein de 
ce groupe peuvent avoir été aussi très influencée et biaisée par un recrutement funéraire 
particulier ou des pratiques de type prélèvements secondaires de certains ossements (pratiques 
courantes au Néolithique en France) (Chambon 2003). Il est très difficile d’essayer de déduire 
des relations sociales à partir de l’étude de sépultures ou de restes humains anciens. Il ne s’agit 
donc là, que d’une hypothèse difficilement vérifiable. 
2. Origine biogéographique des individus des Treilles 
2.1. Les données mitochondriales 
Les 13 haplotypes mitochondriaux détectés au sein des 29 individus anciens des Treilles 
correspondent, pour la plupart, à des haplogroupes dont l’introduction en Europe est reliée à 
d’anciens évènements démographiques. Ainsi 52 % des individus portent les haplogroupes U, 
U5, HV0, X2, K1a ou T2b qui auraient été introduits en Europe depuis le Proche Orient pendant 
le Paléolithique Supérieur, et 28% appartiennent à des haplogroupes apparus pendant les 
dernières glaciations et seraient originaires de la zone franco-cantabrienne (H1, H3, V, or U5b1c) 
(Richards 2003; Achilli et al. 2004; Soares et al. 2010). Seuls 6 individus soit environ 20 % des 
sujets, portent un haplogroupe associé à la propagation de l'agriculture en Europe, 







Pour l’haplogroupe U5, présent chez 5 des 29 individus (137, 195, 575, 579 et 611), la diversité 
haplotypique trouvée est particulièrement importante puisque chacun des 5 spécimens U5 
portent un haplotype différent. Cela laisse penser que cet haplogroupe, d’ailleurs décrit comme 
l’un des plus anciens en Europe, était déjà présent à la fin du Néolithique depuis plusieurs 
millénaires, période pendant laquelle il a pu se diversifier. Au contraire, les 6 individus J1 (139, 
209, 583, 587, 612, 616) portent tous exactement le même haplotype, ce qui est compatible avec 
une arrivée tardive de l’haplogroupe J1 pendant la transition néolithique. 
La diversité mitochondriale trouvée est, en fait assez similaire à celle des populations 
européennes actuelles, puisque comme aujourd’hui, la majorité des haplogroupes présents 
correspondent à des lignées très anciennes (Richards 2003). Cela suggère qu’il y avait déjà, à la 
toute fin de la période néolithique, une forte contribution paléolithique dans le patrimoine 
mitochondrial. Cela suppose également qu’il n’y pas eu de modification drastique dans le pool 
génique mitochondrial depuis cette période jusqu’à nos jours. 
Les lignées maternelles des Treilles sont, au final, largement représentées au sein de l’ensemble 
des populations européennes et proche orientales actuelles (Figure 28). La diversité 
mitochondriale trouvée et les calculs de lignées partagées ne permettent donc pas d’être très 














Figure 28 : Pourcentage d’haplotypes mitochondriaux partagés entre le groupe des Treilles et 




Le détail des valeurs pour chaque pays/population est disponible en Annexe (4.A.). 
Les pays/populations pour lesquels nous avions moins de 35 haplotypes différents ne sont 







2.2. Les données du chromosome Y 
Les haplotypes Y des individus des Treilles, sont eux, beaucoup moins diversifiés que les lignées 
mitochondriales. Seuls trois haplotypes différents ont été trouvés pour les 22 individus 
masculins appartenant seulement à deux haplogroupes I2a1 (individus 577 et 596) et surtout 
G2a pour plus de 90 % des individus masculins.  
I2a1 serait un haplogroupe originaire de la zone refuge des Balkans pendant les derniers 
grandes glaciations, qui aurait colonisé l’ouest de l’Europe pendant l’expansion post-glacière, au 
début de l’holocène (Rootsi et al. 2004). G2a est, nous l’avons vu lors de l’analyse des 
échantillons de l’Avellaner, un haplogroupe typiquement associé à l’expansion néolithique. 
La faible diversité génétique paternelle trouvée, provoquée soit par une organisation sociale 
type patrilocale du groupe des Treilles, soit par un recrutement funéraire particulier n’est 
clairement pas le reflet de la diversité masculine totale de la fin du Néolithique dans le sud de la 
France, mais dans tous les cas, elle semble indiquer que la majorité des individus masculins 
inhumés au sein de cette grotte portaient un haplogroupe associé à l’introduction de 
l’agriculture en Europe occidentale.  
Les haplotypes Y des Treilles sont, de plus, présents aujourd’hui uniquement chez des 
populations méditerranéennes, plus particulièrement dans le centre et l’ouest de la 
Méditerranée (Figure 29). Cette répartition particulière est compatible avec une migration 
d’individus masculins, depuis le Proche Orient le long des côtes méditerranéennes. 
Cela suggère que l’origine masculine des individus des Treilles est également à chercher du coté 
des cultures néolithiques à céramiques imprimées du sud de l’Europe et donc serait associée à la 












Figure 29 : Pourcentage d’haplotypes Y partagés entre le groupe des Treilles et les populations 







2.3. La persistance de la lactase  
La persistance de la lactase est un phénomène qui serait apparu il y a environ - 7500 ans, en tout 
cas, en ce qui concerne le continent européen, dans une aire géographique comprise entre le 
nord des Balkans et le centre de l’Europe, plus précisément au niveau de la région d'origine de la 
culture de la céramique linéaire (localisée actuellement au Nord-ouest de la Hongrie et le Sud-
ouest de la Slovaquie).  
L’allèle T en position 13910, la principale mutation associée à cette capacité, serait en fait 
directement relié au développement croissant de l’élevage des bovins au cours du sixième 
millénaire avant notre ère ; la consommation de lait permettant un apport calorique 
particulièrement intéressant pour ces premières sociétés paysannes (Itan et al. 2009). 
L’apparition de la persistance de la lactase serait donc liée au début de l’industrie laitière et de 
l’élevage des bovidés en Europe centrale, à une période où dans le sud de l’Europe, l’élevage était 
plutôt tourné vers les ovi-capridés (régions où historiquement le lait est plutôt consommé 
fermenté). 
Pour les échantillons anciens des Treilles, l’allèle T, l’allèle associé à cette capacité particulière, 
n’a jamais été retrouvé. Cette absence suggère qu’il n’y avait probablement pas eu (ou peu) de 
contacts entre les populations du nord et du centre de l’Europe (où la mutation serait apparue) 
et les individus des Treilles, tout au moins avant la fin de la période néolithique. Ce résultat 
corrobore d’ailleurs les données archéologiques puisque la plupart des restes animaux 
retrouvés au sein de la cavité, étaient des fragments d’os de chèvres et/ou des moutons 
principalement. 
Dans tous les cas, cette analyse concorde avec les résultats précédemment obtenus avec les 
marqueurs du chromosome Y, à savoir que le pool génique des individus des Treilles a été 
influencé pendant la période néolithique, principalement par des migrations qui ont eu lieu 
plutôt le long des côtes méditerranéennes. 
3. Conclusion sur la cavité des Treilles 
L’analyse des échantillons des Treilles est particulièrement intéressante : elle porte pour la 
première fois, sur un ensemble d’individus inhumés au sein d’une sépulture collective de la fin 
du Néolithique. Des résultats ont pu être obtenus sur 29 individus, ce qui représente un nombre 






Les résultats ont permis de comprendre le recrutement funéraire de la cavité, à savoir 
principalement des hommes apparentés, mais aussi de détecter des liens de proche parenté 
entre des individus inhumés il y a plus de 5000 ans.  
La détermination des haplogroupes a également fourni un aperçu du pool génique d’un groupe 
ayant vécu les prémices de la transition avec les âges du cuivre. Elle permet de confirmer, pour 
la première fois grâce a des données moléculaires anciennes, que le flux de gènes apporté lors de 
la néolithisation de l’Europe, est probablement principalement lié à des migrations tout le long 
du bassin méditerranéen, grâce à l’analyse de plusieurs types de marqueurs de l’ADN 






V. Le Dolmen de la Pierre Fritte 
Le site archéologique du Dolmen de la Pierre Fritte est situé à Yermenonville, dans le 
département de l’Eure et Loire. Il n’intéresse donc pas directement la voie méditerranéenne de 
la néolithisation. Si les résultats obtenus pour ce site n’ont pas été pris en compte dans la 
réflexion globale menée sur l’impact de la transition néolithique en méditerranée, ils permettent 
toutefois d’apporter de nouvelles données sur les lignées génétiques présentes dans le bassin 
parisien à la fin de la période néolithique. 
Nous avons pu déterminer les haplotypes mitochondriaux et du chromosome Y de 2 des 3 
individus pour lesquels nous avions reçu des prélèvements. Ces deux individus appartiennent 
aux mêmes haplogroupes : l’haplogroupe mitochondrial K et l’haplogroupe Y I2a1. Tous les deux 
correspondent à des haplogroupes qui auraient été introduits en Europe avant la transition 
néolithique. Ils sont encore présents en Europe aujourd’hui (Rootsi et al. 2004; Soares et al. 
2010). Ces deux haplogroupes ont également été retrouvés chez les sujets des Treilles, c'est-à-
dire chez des individus datant à peu près de la même période (néolithique final) et ayant vécu 
dans le sud de la France. Ceci est compatible avec la présence de ces haplogroupes sur le 
territoire ouest européen ancienne et antérieure à la transition néolithique.   
Les calculs d’haplotypes partagés montrent que les haplotypes Y des Treilles et de la Pierre 
Fritte, attribués à l’haplogroupe I2a1, sont actuellement particulièrement fréquents aujourd’hui 
en Sardaigne, respectivement 2 et 9 % des haplotypes sardes totaux. Or, actuellement en 
Sardaigne la fréquence du sous haplogroupe I2a1a est de plus de 40 % et serait le reflet d’un des 
premiers peuplements de l’île il y a 9000 ans (Zei et al. 2003; Rootsi et al. 2004). Il est possible 
que les haplotypes Y des Treilles et de la Pierre Fritte soient également liés à cette vague de 
peuplement qui aurait concerné la Sardaigne mais aussi tout l’ouest de l’Europe après la 
dernière maximum glacière. (Francalacci et al. 2009). Là aussi, ce résultat semble confirmer que 








VI. Synthèse sur l’apport des analyses pour la 
compréhension de la mise en place du 
Néolithique dans le sud de l’Europe 
Jusqu’à présent, il n’existait que très peu de données génétiques obtenues à partir de spécimens 
néolithiques du sud de l’Europe. Les analyses menées dans le cadre de ce travail de thèse et plus 
particulièrement celles menées sur les sites de l’Avellaner et des Treilles, apportent donc pour la 
première fois, des données concrètes sur les lignées génétiques présentes au début du 
Néolithique, dans le nord est de l’Espagne et le sud de la France juste avant la transition avec 
l’âge des métaux.  
Le premier fait marquant dans les résultats obtenus est qu’il semble exister une certaine 
similarité concernant la structure génétique des deux groupes étudiés. En effet, dans ces deux 
sépultures de plus de 2000 ans d’écart, les individus portent des haplogroupes mitochondriaux 
assez diversifiées, dans l’ensemble plutôt anciens et encore largement représentés au sein des 
populations européennes actuelles. Les haplogroupes Y sont, eux, beaucoup moins variés, plus 
rarement retrouvés actuellement (principalement en ce qui concerne l’haplogroupe G2a), et 
plutôt reliés avec l’expansion néolithique. Cela suggère peut être, une longue période de 
continuité génétique du début jusqu’à la fin du Néolithique, dans la région nord occidentale de la 
Méditerranée. 
1. Comparaison des résultats avec les analyses précédentes 
Il n’existe actuellement pas d’autre sépulture néolithique pour laquelle le même type d’analyse a 
pu être réalisé pour confirmer ce premier constat. Seul l’ADN mitochondrial a été examiné, lors 
des études précédentes, menées sur des échantillons néolithiques du sud de l’Europe. Que se soit 
sur les échantillons espagnols de Catalogne de Granollers (Sampietro et al. 2007) ou les 
échantillons basques anciens (Izagirre and de la Rua 1999), tous présentent des haplogroupes 
mitochondriaux qui sont encore fréquents aujourd’hui ; ceci, conforte l’hypothèse d’une origine 
maternelle ancienne des individus du Néolithique du sud de l’Europe que l’on retrouve aussi 
chez les populations actuelles. 
Un résultat particulièrement intéressant est que nous n’avons jamais retrouvé l’haplogroupe 






de nos jours en Europe puisqu’il représente moins de 0.2% des haplogroupes européens actuels, 
contre 15% des haplogroupes identifiés chez des individus néolithiques appartenant à la culture 
rubanée (Haak et al. 2005; Haak et al. 2010). Il a également été trouvé chez un individu inhumé à 
Prissé-la-Charrière sur la côte atlantique française, il y a 6200 ans (Deguilloux et al. 2010).  
L’absence de cet haplogroupe au sein de nos échantillons ou des autres échantillons néolithiques 
sud-européens (Izagirre and de la Rua 1999; Di Benedetto et al. 2000; Sampietro et al. 2007) 
montre que la diffusion du Néolithique n’a probablement pas été un mouvement uniforme sur 
tout le territoire européen. De plus, cela coïncide parfaitement avec les données archéologiques 
qui identifient deux voies distinctes lors de la néolithisation de l’Europe, une au nord et au 
centre caractérisée par la propagation des cultures à céramique rubanée, qui seraient donc au  
niveau moléculaire caractérisée par la présence de l’haplogroupe N1a et une autre le long de la 
méditerranée avec l’expansion des cultures à poterie imprimée où cet haplogroupe serait absent. 
Pour résumer, les données obtenues sur l’ADN mitochondrial n’apportent pas réellement de 
nouveauté, mais confortent et confirment les études précédentes.  
Dans le sud de l’Europe, il semble donc bien exister une certaine continuité génétique depuis le 
début du Néolithique jusqu’à aujourd’hui. La contribution réelle des lignées associées à 
l’expansion néolithique n’y apparait pas majoritaire. Au sein des échantillons des Treilles, elle 
peut être évaluée à 20 %. Cette valeur est finalement assez proche des 15% proposés par 
Richards lors de l’analyse des populations modernes (Richards 2003). 
2.  Premières données sur les lignées masculines 
Le résultat le plus marquant de ce travail de thèse concerne, en fait, les données obtenues sur 
l’ADN nucléaire et plus particulièrement sur le chromosome Y.  
L’étude des deux sites principaux permet, pour la première fois grâce à des données génétiques 
obtenues à partir de spécimens humains anciens, de connaitre une partie des lignées masculines 
présentes au Néolithique dans la sud ouest de l’Europe. Cela confirme que les haplogroupes 
I2a1, E1b1b1a1b et G2a étaient bien présents au néolithique dans le nord ouest de la 
Méditerranée. 
La découverte de l’haplogroupe G2a est particulièrement intéressante. Cet haplogroupe qui est 
relativement rare aujourd’hui dans la même région (par exemple < 1% en Espagne (Alonso et al. 
2005), semble avoir été beaucoup plus présent à la période néolithique. Il est évident que sa 






recrutement funéraire particulier, mais le fait de le retrouver chez des individus ayant vécu à 
2000 ans d’écart suggère, cependant, qu’il devait être plus fréquent à l’époque qu’aujourd’hui. 
Afin d’évaluer au mieux, l’affinité entre les haplotypes G2a anciens et ceux présents en Europe 
aujourd’hui, nous avons réalisé un network avec les haplotypes des Treilles et de l’Avellaner, 
mais aussi avec tous ceux présents dans la base de données Y, qui ont pu être affiliés à 
l’haplogroupe G2a avec le logiciel Haplogroup Predictor (Figure 30).  
Il démontre clairement que les haplotypes des Treilles (en rouge) et de l’Avellaner (en jaune) 
sont tous, localisés sur une même branche périphérique de l’arbre, qui comprend 
majoritairement des haplotypes proche-orientaux et méditerranéens. Ils sont en tout cas 
clairement différenciés des haplotypes caucasiens (en bleu) pourtant particulièrement fréquents 
aujourd’hui puisque G2a représente environ 30% des haplogroupes présents dans cette région à 
ce jour (Battaglia et al. 2009).  
Cette répartition démontre donc l’existence d’une certaine proximité génétique entre les 
haplotypes provenant des deux sites anciens, pouvant résulter d’une origine commune qui 
semble plutôt méditerranéenne, et qui serait donc compatible avec l’existence d’une diffusion 
méditerranéenne du Néolithique depuis le Proche Orient.  
Cela indique en tout cas que les haplotypes présents au Néolithique ne sont probablement pas à 
l’origine de la plupart des G2a actuels (principalement caucasiens). 
L’haplogroupe G2a, et plus précisément G2a3, a également été retrouvé chez un individu 
néolithique du centre de l’Europe ayant vécu il y a environ 7000 ans (Haak et al. 2010). 
Malheureusement, l’haplotype de ce sujet n’a pas été déterminé. Il n’est donc pas possible de 
savoir si la lignée, retrouvée chez nos échantillons anciens, peut avoir une origine commune 
avec celle retrouvée chez cet individu allemand de la culture rubanée et de fait, de confirmer 
réellement si les différentes lignées de cet haplogroupe ont pu diffuser en parallèle dans le nord 
et dans le sud de l’Europe. 
En résumé, il n’existe actuellement que 31 échantillons masculins provenant de 3 sites 
archéologiques différents pour lesquels l’haplogroupe Y a pu être déterminé : le site des Treilles 
(22), la grotte de l’ Avellaner (6), et le site de Derenburg (3) (Haak et al. 2010). L’haplogroupe 
G2a a été retrouvé chaque fois pour ces 3 sites. 
Le Docteur Eduard Egarter-Vigl, responsable de la conservation au muséum archéologique de 
Bozen-Bolzano, vient, d’annoncer au cours d’une interview, la sortie prochaine d’une publication 
concernant le séquençage total du génome d’Otzi. Il annonce, notamment, en avant première que 







Dans l’ensemble, toutes ces données confirment donc bien que G2a semble être un bon 
marqueur de l’expansion néolithique en Europe. 
 
 
Figure 30 : Median Joning Network réalisé à partir des différents haplotypes attribués à 
l’haplogroupe G2a  
Les haplotypes utilisés sont ceux inclus dans la base de données (annexe ) et attribués à 
l’haplogroupe G2a grâce au logiciel Haplogroup Predictor. 
Ce median joning Network a été généré à partir des données des 7 loci DYS19, DYS390, DYS391, 
DYS392, DYS393, DYS389I and DYS389II  avec la version 4.5.1.6. du logiciel Network. Pour éviter 
un trop grand nombre de réticulations, les données ont été pré-processées en utilisant l’option 
« star contraction » et la valeur attribuée à chaque loci a été pondérée selon la variance allélique 







Un autre résultat marquant ressort de ces analyses, il s’agit de l’absence de l’haplogroupe 
R1b1b2 au sein de nos échantillons anciens. Haplogroupe majoritaire en Europe, il représente 
respectivement plus de 70 et 80 % des haplogroupes Y actuels en France et Catalogne espagnole 
(Balaresque et al. 2010). Son origine n’est pas encore clairement définie (Busby et al. 2011) 
puisque pour certains auteurs il serait présent sur le territoire européen depuis le Paléolithique, 
avant le dernier maximum glacière (Semino et al. 2000; Cinnioglu et al. 2004), alors que des 
études plus récentes proposent que son introduction en Europe serait plutôt liée à l’expansion 
néolithique (Balaresque et al. 2010; Myres et al. 2011). Quoiqu’il en soit, dans les deux cas, sa 
présence au début et la fin de la période néolithique en Europe du sud ouest pouvait être 
attendue. 
Son absence dans nos échantillons peut facilement s’expliquer par le peu de diversité masculine 
retrouvée et par l’échantillonnage réduit. Il est également possible, comme le suggère la 
répartition de son sous-haplogroupe associé au marqueur S116, qu’il ait été plutôt lié à la voie 
danubienne de la néolithisation et qu’il n’ait atteint le sud de l’Europe que dans un second temps 
(Myres et al. 2011). 
Quoi qu’il en soit son absence conforte l’hypothèse d’une discontinuité génétique entre les 
hommes du néolithique et les européens actuels. Cela tend à prouver que la mise en place des 
différentes lignées masculines en Europe a été un processus particulièrement complexe, 
probablement en partie influencé par les différentes expansions démographiques qui ont eu lieu 
pendant la protohistoire. De nouvelles investigations sur des spécimens anciens du sud de 
l’Europe seront nécessaires pour conforter cette hypothèse. 
3.  La persistance de la lactase 
La persistance de la lactase, nous l’avons vu, serait apparue au début du néolithique dans le 
centre de l’Europe probablement associée à la culture « à céramique linéaire » (Itan et al. 2009). 
Actuellement il n’existe que deux autres études menées sur des spécimens anciens recherchant 
l’allèle T en position 13910 polymorphisme caractéristique de cette capacité. 
Sur les 8 individus datant de 5000-5840 av. J.-C. d’Allemagne, de Hongrie, et de Lituanie, l’allèle 
T n’a jamais été retrouvé (Burger et al. 2007).  
Sur 10 sujets provenant de 4 sites archéologiques situés sur des iles de la mer Baltique et datant 
de 2800-2200 av. J.-C. la fréquence de cet allèle est de 5 % (Malmstrom et al. 2010).  
Ces faibles fréquences suggèrent que la capacité à digérer le lait frais à l’état adulte, n’était pas 






apparue, qu’après l’industrie laitière. Cela suppose que l’origine de cette persistance aurait été 
favorisée au sein de populations ou l’industrie laitière présentait un réel avantage. 
Notre étude montre que l’allèle T, n’était également pas présent dans le nord de l’Espagne au 
début du Néolithique (Avellaner). Or, dans les régions méditerranéennes l’élevage des caprinés 
étaient prédominants au Néolithique ancien (Goude 2007). Cela confirme donc que la sélection 
de l’allèle T a bien pu être associée aux cultures du nord de l’Europe, mais aussi à l’élevage des 
bovins dans les premiers temps de la période néolithique. 
Cet allèle T n’a également pas été retrouvé chez les individus des Treilles, c'est-à-dire dans le  
sud de la France, juste avant la transition avec l’âge de métaux. Il n’y aurait donc pas  eu (ou peu) 
d’échanges avant la fin du Néolithique entre les populations du nord de l’Europe et celle du sud, 
puisque l’allèle T n’a pas été transmis. Au niveau agri-culturel, l’échange a également 
probablement été faible puisque dans la culture des Treilles, l’élevage des ovins/caprins est 
encore prédominant. 
4.  Bilan 
Ce travail de thèse s’inscrit au sein d’une discipline encore émergente, la paléogénétique, située 
à la frontière entre plusieurs grands domaines de recherche, ceux de l’archéologie et de 
l’anthropologie d’une part, et celui de la biologie moléculaire d’autre part. Il s’agissait d’inscrire 
cette jeune discipline dans une des grandes thématiques de recherche actuelle en Europe, celle 
de la transition mésolithique/néolithique. 
Nous avons pu mettre en évidence que les nouvelles techniques d’anthropologie moléculaire, 
permettaient d’apporter des informations inédites sur deux plans distincts. A l’échelle d’un site 
sépulcral particulier, l’analyse de certains marqueurs peut permettre de mieux comprendre le 
mode de recrutement mis en œuvre. A l’échelle d’une région, elle permet de caractériser 
certaines voies de migration en traçant à partir d’endroits géographiques précis, la présence de 
grandes lignées génétiques. 
Il est évident que les résultats obtenus ne suffisent pas à eux seuls pour résoudre toutes les  
questions concernant la problématique d’un site archéologique en particulier, ou pour apporter 
des éléments concluants concernant le peuplement du bassin méditerranéen.  Les analyses sur 
les génomes anciens doivent nécessairement s’inscrire dans une approche pluridisciplinaire 
permettant d’approfondir et d’analyser les données génétiques produites et de les mettre en 






Concernant la grande question du peuplement du bassin méditerranéen, nous avons apporté des 
données nouvelles. Malheureusement, tous les prélèvements réalisés n’ont pas pu être exploités, 
les difficultés techniques rencontrées n’ayant pas permis d’obtenir des données fiables pour 
tous, ce qui empêche d’avoir une vue générale de la diversité génétique au néolithique. En fait, 
même lorsque des résultats authentiques ont pu être obtenus, l’absence de données 
comparables ne permet pas, à l’heure actuelle, d’obtenir une vision fine des phénomènes de 
migrations dans le bassin méditerranéen pendant la transition néolithique. Mais les avancées 
techniques en cours dans le domaine de la biologie moléculaire vont permettre d’analyser 
toujours plus de marqueurs à partir d’un ADN présent en faible quantité, même dégradé, et 
d’obtenir toujours plus d’informations à partir des prélèvements anciens. En parallèle, 
l’ensemble des analyses génétiques menées sur les populations européennes contemporaines,  
vont permettre d’obtenir des résultats de plus en plus résolutifs et fins au sein de chaque lignée 
génétique.   
La paléogénétique est une discipline jeune qui permettra d’obtenir des données de plus en plus 
nombreuses et précises dans un futur proche, ces dernières se révéleront indispensables pour 
répondre au grandes problématiques de peuplement en Europe. 
Ce travail de thèse correspond à une des premières contributions de la paléogénétique pour la 
compréhension de la mise en place du néolithique dans le bassin méditerranéen. S’il ne permet 
pas à lui seul de résoudre cette grande question, il prouve que les investigations moléculaires 
constituent un précieux atout au sein des analyses anthropologiques. Il apporte, grâce à des 
méthodes adaptées, des données, qui serviront de base et de comparaison pour les prochaines 
analyses. Il contribuera à la compréhension de la diversité génétique globale au Néolithique, et 























La néolithisation de l’Europe a, pendant très longtemps, été associée à un apport massif de 
personnes, uniforme et linéaire, venu du Proche Orient, le berceau original de cette transition. 
Les avancées constantes dans les domaines de l’archéologie et de l’anthropologie permettent 
aujourd’hui, de mieux connaître ce phénomène et de mettre en évidence le caractère hétérogène 
de cette dispersion, dans l’espace ou dans le temps. Mais les synthèses proposées à partir de 
l’étude des génomes des européens actuels ne permettent toujours pas  de comprendre l’impact 
réel qu’a pu avoir la néolithisation sur leur patrimoine génétique.  
Afin de s’affranchir de tous les phénomènes démographiques post-néolithiques ayant 
probablement largement influencé la constitution du pool génique des européens actuels, nous 
avons, dans le cadre de ce travail de thèse, étudié directement l’ADN de spécimens humains 
anciens datant de cette période. 
Nous avons ainsi pu mettre en évidence que malgré les difficultés liées à l’ancienneté des 
échantillons, à leur état de dégradation sous un climat méditerranéen, aux conditions de 
stockage dans des collections de musées, il était encore possible, pour certaines sépultures, d’en 
extraire de l’ADN endogène. Nous avons mis au point une stratégie d’analyse basée sur l’étude 
de plusieurs types de marqueurs qui nous a permis, non seulement d’attester de l’authenticité 
des résultats, de déterminer le sexe des individus et de rechercher d’éventuels liens de proche 
parenté, mais aussi de déterminer l’origine biogéographique des individus. 
Pour les deux sites principaux, les sites de l’Avellaner et des Treilles, l’ensemble des données 
obtenues suggère, globalement, une origine maternelle assez diversifiée et ancienne, ce qui sous 
entend que le substrat mésolithique en place pourrait avoir joué un rôle majeur en ce qui 
concerne l’origine des lignées féminines présentes du début à la fin du Néolithique. 
Au contraire, l’origine paternelle semble beaucoup moins diverse et plus récente, puisque seuls 
3 haplogroupes Y différents ont pu être caractérisés sur les 28 individus masculins totaux pour 
lesquels nous avons obtenu des données Y. Il est clair que le recrutement funéraire mis en 
œuvre au sein des deux cavités sépulcrales, est probablement largement responsable de cette 
faible diversité et que les données obtenues ne représentent probablement pas l’ensemble des 
lignées masculines présentes à l’époque. La présence majoritaire de l’haplogroupe G2a au sein 
des deux sites laisse supposer cependant que sa découverte n’est pas fortuite et qu’il est peut 
être l’un des haplogroupes Y majeurs relié à l’expansion néolithique. 
La comparaison des haplotypes anciens avec ceux présents en Europe aujourd’hui nous apprend 
en tout cas, qu’il existe une probable continuité génétique en ce qui concerne les lignées 





maternelles, ce qui est cohérent avec les précédentes analyses réalisées sur les spécimens 
néolithiques du sud de l’Europe.  
Bien que nous ne disposions pas de suffisamment de données pour connaître exactement les 
fréquences des différents haplogroupes Y présents durant la période néolithique, il semble que 
G2a soit un haplogroupe quantitativement important à l’époque (en tout cas pour nos 
échantillons), alors qu’il est assez rare aujourd’hui en Europe Occidentale. Cela suggère que les 
expansions liées à l’âge du bronze et/ou du fer ont probablement profondément remanié le 
patrimoine génétique masculin après la mise en place de l’agriculture en Europe. Cela suppose 
que les lignées masculines présentes en Europe aujourd’hui ne seraient pas, majoritairement, 
issues de l’expansion néolithique. 
Ces conclusions ne sont, bien sur, issues que de résultats obtenus principalement pour deux 
sites archéologiques néolithiques de l’ouest de l’Europe. Des analyses supplémentaires seront 
nécessaires, non seulement pour confirmer la probable haute fréquence de l’haplogroupe Y G2a 
au sein des premiers agriculteurs occidentaux, mais aussi pour appréhender de façon plus fine 
l’ensemble des haplogroupes Y réellement présent à cette période.  
L’analyse d’échantillons provenant de sites archéologiques situés plus à l’est du bassin 
méditerranéen parait indispensable pour mieux comprendre le mode de diffusion du 
« package néolithique » le long des côtes méditerranéennes.  
En effet, la néolithisation de la Méditerranée centrale et occidentale, qui a débuté vers 
5900/5800 av. J.-C. à partir des premières cultures à céramiques imprimées du sud est 
adriatique, a diffusé très rapidement jusqu’à la côte atlantique (il y a - 5400 ans av. J.-C.). Les 
données radiocarbones, seules, ne permettent pas de savoir si la diffusion de ces cultures s’est 
faite de proche en proche d’est en ouest car les différents groupes culturels caractérisées 
semblent être apparus plus ou moins simultanément dans les régions côtières du bassin 
méditerranéen (Mazurié de Keroualin 2003). Pour mieux comprendre la genèse des groupes à 
céramique cardiale notamment, il sera particulièrement intéressant d’accéder à des échantillons 
italiens afin de caractériser d’un point de vue génétique, les différences et/ou ressemblances 
entre les populations à céramique Impressa de l’aire adriatique (sud-Italie et Sicile) et celles du 
Cardial franco-ibérique.  
De la même façon, se pose la question de l’origine réelle des premières céramiques imprimées. 
En effet celles-ci diffèrent radicalement des céramiques qui accompagnent les premiers groupes 
néolithiques de Grèce et de la péninsule balkanique où les décors étaient uniquement peints. Or 
les premières données anciennes dont nous disposons semblent indiquer la présence en 





Espagne d’au moins une lignée génétique masculine qui aurait diffusé pendant la transition 
néolithique depuis les Balkans (l’haplogroupe Y E1b1b1a1b) ce qui pourrait supposer un lien 
entre ces deux grands groupes culturels. Il sera donc aussi particulièrement important 
d’analyser de nouveaux échantillons provenant de la péninsule balkanique. L’analyse des 
marqueurs du chromosome Y devrait nous permettre de tracer l’origine de l’haplogroupe Y 
E1b1b1a1 mais aussi de caractériser l’ensemble de la diversité génétique masculine présente. 
De plus, la région des Balkans semble être une région clé dans le processus de la néolithisation 
de l’Europe car les cultures à céramiques peintes auraient aussi donné naissance aux cultures à 
céramiques linéaires, qui sont à l’origine de la néolithisation du centre et du nord de l’Europe. Il 
sera aussi intéressant de rechercher les haplogroupes mitochondriaux de ces échantillons afin 
de voir si l’haplogroupe N1a qui semble être caractéristique de cette voie danubienne de 
néolithisation était également fréquent au sein de ces groupes culturels. 
Au final, nous pourrons également essayer d’analyser des échantillons provenant des îles est-
méditerranéennes (Crète, Chypre) et du Proche Orient lui-même, afin de confirmer l’origine 
proche orientale de l’haplogroupe G2a, mais aussi d’affiner, dans un second temps, la 
compréhension des premières étapes de la diffusion néolithique à partir du foyer primaire 
européen. 
Il faut cependant garder à l’esprit que, plus nous rechercherons des échantillons voisins du 
Proche Orient, plus nous serons confronté à des échantillons âgés et donc probablement, à de 




























Abu-Amero KK, AM Gonzalez, JM Larruga, TM Bosley and VM Cabrera (2007). "Eurasian and 
African mitochondrial DNA influences in the Saudi Arabian population." BMC Evol Biol 7: 32. 
Abu-Amero KK, JM Larruga, VM Cabrera and AM Gonzalez (2008). "Mitochondrial DNA structure 
in the Arabian Peninsula." BMC Evol Biol 8: 45. 
Achilli A, A Olivieri, M Pala, E Metspalu, S Fornarino, V Battaglia, M Accetturo, I Kutuev, E 
Khusnutdinova, E Pennarun, N Cerutti, C Di Gaetano, F Crobu, D Palli, G Matullo, AS 
Santachiara-Benerecetti, LL Cavalli-Sforza, O Semino, R Villems, HJ Bandelt, A Piazza and A 
Torroni (2007). "Mitochondrial DNA variation of modern Tuscans supports the near eastern 
origin of Etruscans." Am J Hum Genet 80(4): 759-68. 
Achilli A, C Rengo, V Battaglia, M Pala, A Olivieri, S Fornarino, C Magri, R Scozzari, N Babudri, AS 
Santachiara-Benerecetti, HJ Bandelt, O Semino and A Torroni (2005). "Saami and Berbers--
an unexpected mitochondrial DNA link." Am J Hum Genet 76(5): 883-6. 
Achilli A, C Rengo, C Magri, V Battaglia, A Olivieri, R Scozzari, F Cruciani, M Zeviani, E Briem, V 
Carelli, P Moral, JM Dugoujon, U Roostalu, EL Loogvali, T Kivisild, HJ Bandelt, M Richards, R 
Villems, AS Santachiara-Benerecetti, O Semino and A Torroni (2004). "The molecular 
dissection of mtDNA haplogroup H confirms that the Franco-Cantabrian glacial refuge was a 
major source for the European gene pool." Am J Hum Genet 75(5): 910-8. 
Adams SM, E Bosch, PL Balaresque, SJ Ballereau, AC Lee, E Arroyo, AM Lopez-Parra, M Aler, MS 
Grifo, M Brion, A Carracedo, J Lavinha, B Martinez-Jarreta, L Quintana-Murci, A Picornell, M 
Ramon, K Skorecki, DM Behar, F Calafell and MA Jobling (2008). "The genetic legacy of 
religious diversity and intolerance: paternal lineages of Christians, Jews, and Muslims in the 
Iberian Peninsula." Am J Hum Genet 83(6): 725-36. 
Adler C, W Haak, D Donlon, A Cooper and TG consortium (2011). "Survival and recovery of DNA 
from ancient teeth and bones." Journal of Archaeological Science 38: 956-964. 
Al-Zahery N, O Semino, G Benuzzi, C Magri, G Passarino, A Torroni and AS Santachiara-
Benerecetti (2003). "Y-chromosome and mtDNA polymorphisms in Iraq, a crossroad of the 
early human dispersal and of post-Neolithic migrations." Mol Phylogenet Evol 28(3): 458-
72. 
Alakoc YD, O Gokcumen, A Tug, T Gultekin, E Gulec and TG Schurr "Y-chromosome and autosomal 
STR diversity in four proximate settlements in Central Anatolia." Forensic Sci Int Genet 4(5): 
e135-7. 
Alfonso-Sanchez MA, S Cardoso, C Martinez-Bouzas, JA Pena, RJ Herrera, A Castro, I Fernandez-
Fernandez and MM De Pancorbo (2008). "Mitochondrial DNA haplogroup diversity in 
Basques: a reassessment based on HVI and HVII polymorphisms." Am J Hum Biol 20(2): 154-
64. 
Ali-Osman F, A Rairkar and P Young (1995). "Formation and repair of 1,3-bis-(2-chloroethyl)-1-
nitrosourea and cisplatin induced total genomic DNA interstrand crosslinks in human glioma 






Alonso S, C Flores, V Cabrera, A Alonso, P Martin, C Albarran, N Izagirre, C de la Rua and O Garcia 
(2005). "The place of the Basques in the European Y-chromosome diversity landscape." Eur J 
Hum Genet 13(12): 1293-302. 
Alshamali F, A Brandstatter, B Zimmermann and W Parson (2008). "Mitochondrial DNA control 
region variation in Dubai, United Arab Emirates." Forensic Sci Int Genet 2(1): e9-10. 
Ammerman AJ and L Cavalli-Sforza (1984). Neolithic Transition and the Genetics of Populations in 
Europe, Princeton University Press. 
Arias P and MD Garralda (1996). "Mesolithic burials in Los Canes cave (Asturias, Spain)." Human 
Evolution 11(2): 129-138. 
Athey W (2005). "Haplogroup Prediction from Y-STR Values Using an Allele-Frequency Approach." 
J  Genet Geneal 1: 1-7. 
B 
Baasner A, C Schafer, A Junge and B Madea (1998). "Polymorphic sites in human mitochondrial 
DNA control region sequences: population data and maternal inheritance." Forensic Sci Int 
98(3): 169-78. 
Babalini C, C Martinez-Labarga, HV Tolk, T Kivisild, R Giampaolo, T Tarsi, I Contini, L Barac, B 
Janicijevic, I Martinovic Klaric, M Pericic, A Sujoldzic, R Villems, G Biondi, P Rudan and O 
Rickards (2005). "The population history of the Croatian linguistic minority of Molise 
(southern Italy): a maternal view." Eur J Hum Genet 13(8): 902-12. 
Balaresque P, GR Bowden, SM Adams, HY Leung, TE King, ZH Rosser, J Goodwin, JP Moisan, C 
Richard, A Millward, AG Demaine, G Barbujani, C Previdere, IJ Wilson, C Tyler-Smith and 
MA Jobling (2010). "A predominantly neolithic origin for European paternal lineages." PLoS 
Biol 8(1): e1000285. 
Ballard DJ, C Phillips, CR Thacker and DS Court (2006). "Y chromosome STR haplotype data for an 
Irish population." Forensic Sci Int 161(1): 64-8. 
Balsan L and G Costantini (1972). "La grotte I des Treilles à Saint-Jean-et-Saint-Paul (Aveyron)." 
Gallia Préhistoire 15(15-1): 229-250. 
Barbujani G and A Pilastro (1993). "Genetic evidence on origin and dispersal of human populations 
speaking languages of the Nostratic macrofamily." Proc Natl Acad Sci U S A 90(10): 4670-3. 
Barbujani G, A Pilastro, S De Domenico and C Renfrew (1994). "Genetic variation in North Africa 
and Eurasia: neolithic demic diffusion vs. Paleolithic colonisation." Am J Phys Anthropol 
95(2): 137-54. 
Battaglia V, S Fornarino, N Al-Zahery, A Olivieri, M Pala, NM Myres, RJ King, S Rootsi, D 
Marjanovic, D Primorac, R Hadziselimovic, S Vidovic, K Drobnic, N Durmishi, A Torroni, AS 
Santachiara-Benerecetti, PA Underhill and O Semino (2008). "Y-chromosomal evidence of 
the cultural diffusion of agriculture in southeast Europe." Eur J Hum Genet. 
Battaglia V, S Fornarino, N Al-Zahery, A Olivieri, M Pala, NM Myres, RJ King, S Rootsi, D 






Santachiara-Benerecetti, PA Underhill and O Semino (2009). "Y-chromosomal evidence of 
the cultural diffusion of agriculture in Southeast Europe." Eur J Hum Genet 17(6): 820-30. 
Belle EM, PA Landry and G Barbujani (2006). "Origins and evolution of the Europeans' genome: 
evidence from multiple microsatellite loci." Proc Biol Sci 273(1594): 1595-602. 
Belledi M, ES Poloni, R Casalotti, F Conterio, I Mikerezi, J Tagliavini and L Excoffier (2000). 
"Maternal and paternal lineages in Albania and the genetic structure of Indo-European 
populations." Eur J Hum Genet 8(7): 480-6. 
Bertranpetit J, J Sala, F Calafell, PA Underhill, P Moral and D Comas (1995). "Human 
mitochondrial DNA variation and the origin of Basques." Ann Hum Genet 59(Pt 1): 63-81. 
Besaggio D, S Fuselli, M Srikummool, J Kampuansai, L Castri, C Tyler-Smith, M Seielstad, D 
Kangwanpong and G Bertorelle (2007). "Genetic variation in Northern Thailand Hill Tribes: 
origins and relationships with social structure and linguistic differences." BMC Evol Biol 7 
Suppl 2: S12. 
Beyneix A (1997). "Les sépultures cardiales et épicardiales de France méridionale." Bulletin de la 
Société préhistorique française 94(2): 191-197. 
Beyneix A (1997). "Les sépultures chasséennes du sud de la France." Zephyrus 50: 125-178. 
Beyneix A (2008). "Mourir au Néolithique ancien en France méditerranéenne." L'Anthropologie 
112: 641-660. 
Bird S (2007). "Haplogroup E3b1a2 as a Possible Indicator of Settlement in Roman Britain by 
Soldiers of Balkan Origin." Journal of Genetic Genealogy 3(2). 
Bocquet-Appel  JP, S Naji, M Marc Vander Linden and K Kozlowski (2009). "Detection of diffusion 
and contact zones of early farming in Europe from the space-time distribution of 14C dates." 
Journal of Archaeological Science 36: 807–820. 
Bogacsi-Szabo E, T Kalmar, B Csanyi, G Tomory, A Czibula, K Priskin, F Horvath, CS Downes and I 
Rasko (2005). "Mitochondrial DNA of ancient Cumanians: culturally Asian steppe nomadic 
immigrants with substantially more western Eurasian mitochondrial DNA lineages." Hum 
Biol 77(5): 639-62. 
Bosch A and J Tarrus (1991). La cova sepulcral del neolithic antic de l'Avellaner (Coggols, Les 
Planes d'Hostoles. La Garrotxa). 
Bosch E, F Calafell, A Gonzalez-Neira, C Flaiz, E Mateu, HG Scheil, W Huckenbeck, L Efremovska, I 
Mikerezi, N Xirotiris, C Grasa, H Schmidt and D Comas (2006). "Paternal and maternal 
lineages in the Balkans show a homogeneous landscape over linguistic barriers, except for 
the isolated Aromuns." Ann Hum Genet 70(Pt 4): 459-87. 
Bouwman AS, ER Chilvers, KA Brown and TA Brown (2006). "Brief communication: identification 
of the authentic ancient DNA sequence in a human bone contaminated with modern DNA." 
Am J Phys Anthropol 131(3): 428-31. 
Bramanti B, MG Thomas, W Haak, M Unterlaender, P Jores, K Tambets, I Antanaitis-Jacobs, MN 
Haidle, R Jankauskas, CJ Kind, F Lueth, T Terberger, J Hiller, S Matsumura, P Forster and J 
Burger (2009). "Genetic discontinuity between local hunter-gatherers and central Europe's 






Brandstatter A, R Klein, N Duftner, P Wiegand and W Parson (2006). "Application of a quasi-
median network analysis for the visualization of character conflicts to a population sample 
of mitochondrial DNA control region sequences from southern Germany (Ulm)." Int J Legal 
Med 120(5): 310-4. 
Brenner CH (1997). "Symbolic kinship program." Genetics 145(2): 535-42. 
Burger J, M Kirchner, B Bramanti, W Haak and MG Thomas (2007). "Absence of the lactase-
persistence-associated allele in early Neolithic Europeans." Proc Natl Acad Sci U S A 
104(10): 3736-41. 
Busby GB, F Brisighelli, P Sanchez-Diz, E Ramos-Luis, C Martinez-Cadenas, MG Thomas, DG 
Bradley, L Gusmao, B Winney, W Bodmer, M Vennemann, V Coia, F Scarnicci, S Tofanelli, G 
Vona, R Ploski, C Vecchiotti, T Zemunik, I Rudan, S Karachanak, D Toncheva, P Anagnostou, 
G Ferri, C Rapone, T Hervig, T Moen, JF Wilson and C Capelli (2011). "The peopling of 
Europe and the cautionary tale of Y chromosome lineage R-M269." Proc Biol Sci. 
C 
Calafell F, P Underhill, A Tolun, D Angelicheva and L Kalaydjieva (1996). "From Asia to Europe: 
mitochondrial DNA sequence variability in Bulgarians and Turks." Ann Hum Genet 60(Pt 1): 
35-49. 
Cali F, MG Le Roux, R D'Anna, A Flugy, G De Leo, V Chiavetta, GF Ayala and V Romano (2001). 
"MtDNA control region and RFLP data for Sicily and France." Int J Legal Med 114(4-5): 229-
31. 
Calo CM, L Varesi, L Giovannoni, G Vona and A Falchi (2005). "Mitochondrial DNA polymorphism 
in the HVRI control region in the population of Sardinia (Trexenta)." Unpublished. 
Campos F, O Craig, G Turner-Walker, E Peacock, E Willerslev and MT Gilbert (2011). "DNA in 
ancient bone–where is it located and how should we extract it?" Annals of anatomy in press. 
Cano RJ, HN Poinar, NJ Pieniazek, A Acra and GO Poinar, Jr. (1993). "Amplification and sequencing 
of DNA from a 120-135-million-year-old weevil." Nature 363(6429): 536-8. 
Caratti S, S Gino, C Torre and C Robino (2009). "Subtyping of Y-chromosomal haplogroup E-M78 
(E1b1b1a) by SNP assay and its forensic application." Int J Legal Med 123(4): 357-60. 
Casas MJ, E Hagelberg, R Fregel, JM Larruga and AM Gonzalez (2006). "Human mitochondrial 
DNA diversity in an archaeological site in al-Andalus: genetic impact of migrations from 
North Africa in medieval Spain." Am J Phys Anthropol 131(4): 539-51. 
Chambon P (2003). Les morts dans les sépultures collectives néolithiques en France. Du cadavre 
aux restes ultimes. Paris, CNRS editions. 
Chandler H, B Sykes and J Zilhão (2005). "Using ancient DNA to examine genetic continuity at the 
Mesolithic-Neolithic transition in Portugal." Monografías del Instituto Internacional de 
Investigaciones Prehistóricas de Cantabria. 1: 781-786. 
Chikhi L, G Destro-Bisol, G Bertorelle, V Pascali and G Barbujani (1998). "Clines of nuclear DNA 
markers suggest a largely neolithic ancestry of the European gene pool." Proc Natl Acad Sci 






Chikhi L, RA Nichols, G Barbujani and MA Beaumont (2002). "Y genetic data support the Neolithic 
demic diffusion model." Proc Natl Acad Sci U S A 99(17): 11008-13. 
Cinnioglu C, R King, T Kivisild, E Kalfoglu, S Atasoy, GL Cavalleri, AS Lillie, CC Roseman, AA Lin, K 
Prince, PJ Oefner, P Shen, O Semino, LL Cavalli-Sforza and PA Underhill (2004). 
"Excavating Y-chromosome haplotype strata in Anatolia." Hum Genet 114(2): 127-48. 
Clark JGD (1965). "Radiocarbon Dating and the Expansion of Farming over Europe." Proceedings 
of Prehistoric Society(31): 58-73 
Collins MJ, KE Penkman, N Rohland, B Shapiro, RC Dobberstein, S Ritz-Timme and M Hofreiter 
(2009). "Is amino acid racemization a useful tool for screening for ancient DNA in bone?" 
Proc Biol Sci 276(1669): 2971-7. 
Comas D, F Calafell, N Bendukidze, L Fananas and J Bertranpetit (2000). "Georgian and kurd 
mtDNA sequence analysis shows a lack of correlation between languages and female genetic 
lineages." Am J Phys Anthropol 112(1): 5-16. 
Comas D, F Calafell, E Mateu, A Perez-Lezaun and J Bertranpetit (1996). "Geographic variation in 
human mitochondrial DNA control region sequence: the population history of Turkey and its 
relationship to the European populations." Mol Biol Evol 13(8): 1067-77. 
Cooper A and HN Poinar (2000). "Ancient DNA: do it right or not at all." Science 289(5482): 1139. 
Corte-Real HB, VA Macaulay, MB Richards, G Hariti, MS Issad, A Cambon-Thomsen, S Papiha, J 
Bertranpetit and BC Sykes (1996). "Genetic diversity in the Iberian Peninsula determined 
from mitochondrial sequence analysis." Ann Hum Genet 60(Pt 4): 331-50. 
Crespillo M, JA Luque, M Paredes, R Fernandez, E Ramirez and JL Valverde (2000). 
"Mitochondrial DNA sequences for 118 individuals from northeastern Spain." Int J Legal Med 
114(1-2): 130-2. 
Crubézy E, J Braga and G Larrouy (2008). Abrégé d'Anthropobiologie et d'évolution humaine, 
Masson. 
Crubézy E, J Poujol and B Ludes (2004). Pratiques et espaces funéraires: Les Grands Causses au 
Chalcolithique, Monographies d'Archéologie Méditéranéenne, Lattes. 
Cruciani F, R La Fratta, P Santolamazza, D Sellitto, R Pascone, P Moral, E Watson, V Guida, EB 
Colomb, B Zaharova, J Lavinha, G Vona, R Aman, F Cali, N Akar, M Richards, A Torroni, A 
Novelletto and R Scozzari (2004). "Phylogeographic analysis of haplogroup E3b (E-M215) y 
chromosomes reveals multiple migratory events within and out of Africa." Am J Hum Genet 
74(5): 1014-22. 
Cruciani F, R La Fratta, B Trombetta, P Santolamazza, D Sellitto, EB Colomb, JM Dugoujon, F 
Crivellaro, T Benincasa, R Pascone, P Moral, E Watson, B Melegh, G Barbujani, S Fuselli, G 
Vona, B Zagradisnik, G Assum, R Brdicka, AI Kozlov, GD Efremov, A Coppa, A Novelletto 
and R Scozzari (2007). "Tracing past human male movements in northern/eastern Africa 
and western Eurasia: new clues from Y-chromosomal haplogroups E-M78 and J-M12." Mol 
Biol Evol 24(6): 1300-11. 
Currat M (2004). Effets des expansions des populations humaines en Europe sur leur diversité 






Currat M (2004). Effets des expansions des populations humaines en Europe sur leur diversité 
génétique, University of Geneve. 
Currat M and L Excoffier (2005). "The effect of the Neolithic expansion on European molecular 
diversity." Proc Biol Sci 272(1564): 679-88. 
D 
D’Alessio A, E Bramanti, M Piperno, G Naccarato, P Vergamini and G Fornaciari (2005). "An 8500-
year old bladder stone from Uzzo Cave (Trapani): Fourier transform-infrared spectroscopy 
analysis." Archaemetry 47: 127-137. 
De Maesschalck K, E Vanhoutte, K Knaepen, N Vanderheyden, JJ Cassiman and R Decorte (2005). 
"Y-chromosomal STR haplotypes in a Belgian population sample and identification of a 
micro-variant with a flanking site mutation at DYS19." Forensic Sci Int 152(1): 89-94. 
Deguilloux MF, L Soler, MH Pemonge, C Scarre, R Joussaume and L Laporte (2010). "News from 
the west: Ancient DNA from a French megalithic burial chamber." Am J Phys Anthropol In 
press. 
DeSalle R, M Barcia and C Wray (1993). "PCR jumping in clones of 30-million-year-old DNA 
fragments from amber preserved termites (Mastotermes electrodominicus)." Experientia 
49(10): 906-9. 
DeSalle R, J Gatesy, W Wheeler and D Grimaldi (1992). "DNA sequences from a fossil termite in 
Oligo-Miocene amber and their phylogenetic implications." Science 257(5078): 1933-6. 
Di Benedetto G, A Erguven, M Stenico, L Castri, G Bertorelle, I Togan and G Barbujani (2001). 
"DNA diversity and population admixture in Anatolia." Am J Phys Anthropol 115(2): 144-
56. 
Di Benedetto G, IS Nasidze, M Stenico, L Nigro, M Krings, M Lanzinger, L Vigilant, M Stoneking, S 
Paabo and G Barbujani (2000). "Mitochondrial DNA sequences in prehistoric human 
remains from the Alps." Eur J Hum Genet 8(9): 669-77. 
Di Gaetano C, N Cerutti, F Crobu, C Robino, S Inturri, S Gino, S Guarrera, PA Underhill, RJ King, V 
Romano, F Cali, M Gasparini, G Matullo, A Salerno, C Torre and A Piazza (2009). 
"Differential Greek and northern African migrations to Sicily are supported by genetic 
evidence from the Y chromosome." Eur J Hum Genet 17(1): 91-9. 
Di Giacomo F, F Luca, LO Popa, N Akar, N Anagnou, J Banyko, R Brdicka, G Barbujani, F Papola, G 
Ciavarella, F Cucci, L Di Stasi, L Gavrila, MG Kerimova, D Kovatchev, AI Kozlov, A Loutradis, 
V Mandarino, C Mammi, EN Michalodimitrakis, G Paoli, KI Pappa, G Pedicini, L Terrenato, S 
Tofanelli, P Malaspina and A Novelletto (2004). "Y chromosomal haplogroup J as a 
signature of the post-neolithic colonization of Europe." Hum Genet 115(5): 357-71. 
Di Rienzo A and AC Wilson (1991). "Branching pattern in the evolutionary tree for human 
mitochondrial DNA." Proc Natl Acad Sci U S A 88(5): 1597-601. 
Dimo-Simonin N, F Grange, F Taroni, C Brandt-Casadevall and P Mangin (2000). "Forensic 







Duarte C, J Mauricio, PB Pettitt, P Souto, E Trinkaus, H van der Plicht and J Zilhao (1999). "The 
early Upper Paleolithic human skeleton from the Abrigo do Lagar Velho (Portugal) and 
modern human emergence in Iberia." Proc Natl Acad Sci U S A 96(13): 7604-9. 
Dubut V, L Chollet, P Murail, F Cartault, E Beraud-Colomb, M Serre and N Mogentale-Profizi 
(2004). "mtDNA polymorphisms in five French groups: importance of regional sampling." 
Eur J Hum Genet 12(4): 293-300. 
Dupuy BM, R Andreassen, AG Flones, K Tomassen, T Egeland, M Brion, A Carracedo and B 
Olaisen (2001). "Y-chromosome variation in a Norwegian population sample." Forensic Sci 
Int 117(3): 163-73. 
Duranthon F, H Debernat, F Dedouit, S Duchesne, H Etienne, H Escolan, MH Grimoud, C Keyser, Y 
Lignereux, B Ludes, C Maurel, A Pierre, FX Ricaut, M Sohn and N Telmon (2008). Etude 
anthropologique de la grotte des Treilles (Aveyron), Projet collectif de recherche, Muséum de 
Toulouse. 
E 
Endicott P, JJ Sanchez, I Pichler, P Brotherton, J Brooks, E Egarter-Vigl, A Cooper and P 
Pramstaller (2009). "Genotyping human ancient mtDNA control and coding region 
polymorphisms with a multiplexed Single-Base-Extension assay: the singular maternal 
history of the Tyrolean Iceman." BMC Genet 10: 29. 
Ermini L, C Olivieri, E Rizzi, G Corti, R Bonnal, P Soares, S Luciani, I Marota, G De Bellis, MB 
Richards and F Rollo (2008). "Complete mitochondrial genome sequence of the Tyrolean 
Iceman." Curr Biol 18(21): 1687-93. 
Excoffier L, G Laval and S Schneider (2005). "Arlequin (version 3.0): an integrated software 
package for population genetics data analysis." Evol Bioinform Online 1: 47-50. 
F 
Falchi A, L Giovannoni, CM Calo, IS Piras, P Moral, G Paoli, G Vona and L Varesi (2006). "Genetic 
history of some western Mediterranean human isolates through mtDNA HVR1 
polymorphisms." J Hum Genet 51(1): 9-14. 
Favier A (2003). "Le stress oxydant." L'actualité chimique Nov-Dec: 108-115. 
Fortó García A, P Martínez Rodríguez and V Muñoz Rufo (2005). "El jaciment arqueològic de Ca 
l'Estrada (Canovelles)." Lauro: revista del Museu de Granollers 28: 5-16. 
Francalacci P, J Bertranpetit, F Calafell and PA Underhill (1996). "Sequence diversity of the control 
region of mitochondrial DNA in Tuscany and its implications for the peopling of Europe." Am 
J Phys Anthropol 100(4): 443-60. 
Francalacci P, D Sanna and L Morelli (2009). Section I, Chapitre 4: Gènes et peuplement des iles 








Gagnière S (1968). "Provence-Côte d'Azur-Corse." Gallia Préhistoire 11(2): 493-528. 
Ghiani ME, A Mameli, G Piras, A Berti, CM Calo and G Vona (2009). "Population data for Y-
chromosome haplotypes defined by AmpFlSTR YFiler PCR amplification kit in North Sardinia 
(Italy)." Coll Antropol 33(2): 643-51. 
Gilbert MT, HJ Bandelt, M Hofreiter and I Barnes (2005). "Assessing ancient DNA studies." Trends 
Ecol Evol 20(10): 541-4. 
Gilbert MT, AJ Hansen, E Willerslev, L Rudbeck, I Barnes, N Lynnerup and A Cooper (2003). 
"Characterization of genetic miscoding lesions caused by postmortem damage." Am J Hum 
Genet 72(1): 48-61. 
Gilbert MT, AJ Hansen, E Willerslev, G Turner-Walker and MJ Collins (2006). "Insights into the 
Processes behind the Contamination of Degraded Human Teeth and Bone Samples with 
Exogenous Sources of DNA." International Journal of Osteoarchaeology 16: 156–164. 
Giovannoni L, L Varesi, I Piras, P Moral and G Vona (2005). "Mitochondrial DNA polymorphism in 
the HVRI control region in the population of South Corsica (France)." Unpublished. 
Golenberg EM, DE Giannasi, MT Clegg, CJ Smiley, M Durbin, D Henderson and G Zurawski (1990). 
"Chloroplast DNA sequence from a miocene Magnolia species." Nature 344(6267): 656-8. 
Gonzalez AM, A Brehm, JA Perez, N Maca-Meyer, C Flores and VM Cabrera (2003). "Mitochondrial 
DNA affinities at the Atlantic fringe of Europe." Am J Phys Anthropol 120(4): 391-404. 
Goude G (2007). Étude des modes de subsistance de populations néolithiques (VIe-IVe 
millénaires av. J.-C.) dans le nord-ouest de la Méditerranée. Approche par l’utilisation des 
isotopes stables (13C et 15N) du collagène. Anthropologie Biologique. Bordeaux, 
Université Bordeaux 1. 
Green RE, J Krause, AW Briggs, T Maricic, U Stenzel, M Kircher, N Patterson, H Li, W Zhai, MH 
Fritz, NF Hansen, EY Durand, AS Malaspinas, JD Jensen, T Marques-Bonet, C Alkan, K 
Prufer, M Meyer, HA Burbano, JM Good, R Schultz, A Aximu-Petri, A Butthof, B Hober, B 
Hoffner, M Siegemund, A Weihmann, C Nusbaum, ES Lander, C Russ, N Novod, J Affourtit, 
M Egholm, C Verna, P Rudan, D Brajkovic, Z Kucan, I Gusic, VB Doronichev, LV Golovanova, 
C Lalueza-Fox, M de la Rasilla, J Fortea, A Rosas, RW Schmitz, PL Johnson, EE Eichler, D 
Falush, E Birney, JC Mullikin, M Slatkin, R Nielsen, J Kelso, M Lachmann, D Reich and S 
Paabo (2010). "A draft sequence of the Neandertal genome." Science 328(5979): 710-22. 
Grzybowski T, BA Malyarchuk, MV Derenko, MA Perkova, J Bednarek and M Wozniak (2007). 
"Complex interactions of the Eastern and Western Slavic populations with other European 
groups as revealed by mitochondrial DNA analysis." Forensic Sci Int Genet 1(2): 141-7. 
Guilaine J (1996). "Protomégalithisme, rites funéraires et mobiliers de distinction néolithiques en 
méditérannée occidentale." Complutum 6: 123-140. 
Guilaine J (2001). "La diffusion de l'agriculture en Europe: une hypothèse arythmique." Zephyrus 
53-54: 267-272. 






Guilaine J (2005). "Du Proche-Orient à l'Atlantique » Actualité de la recherche sur le Néolithique." 
Annales. Histoire, Sciences Sociales 5(60): 925-952. 
Guilaine J (2007). Les racines de la Méditerannées et de l'Europe, Collège de France/Fayard. 
Guilaine J (2008). Ötzi, l’homme des glaces et son temps, CD audio, Gallimard. 
Guilaine J and C Manen (2007). "From Mesolithic to Early Neolithic in the western Mediterranean." 
Proceedings of the British Academy 144: 21-51. 
H 
Haak W, O Balanovsky, J Sanchez, S Koshel, V Zaporozhchenko, C Adler, C Der Sarkissian, G 
Brandt, C Schwarz, N Nicklisch, V Dresely, Fritsch B, I Balanovska, R Villems, H Meller , KW 
Alt, A Cooper and tG Consortium (2010). "Ancient DNA from European Early Neolithic 
Farmers Reveals Their Near Eastern Affinities." PLoS Biol 8 In press(11). 
Haak W, G Brandt, HN de Jong, C Meyer, R Ganslmeier, V Heyd, C Hawkesworth, AW Pike, H 
Meller and KW Alt (2008). "Ancient DNA, Strontium isotopes, and osteological analyses shed 
light on social and kinship organization of the Later Stone Age." Proc Natl Acad Sci U S A 
105(47): 18226-31. 
Haak W, P Forster, B Bramanti, S Matsumura, G Brandt, M Tanzer, R Villems, C Renfrew, D 
Gronenborn, KW Alt and J Burger (2005). "Ancient DNA from the first European farmers in 
7500-year-old Neolithic sites." Science 310(5750): 1016-8. 
Haas C, T Wangensteen, N Giezendanner, A Kratzer and W Bar (2006). "Y-chromosome STR 
haplotypes in a population sample from Switzerland (Zurich area)." Forensic Sci Int 158(2-
3): 213-8. 
Hagelberg E, B Sykes and R Hedges (1989). "Ancient bone DNA amplified." Nature 342(6249): 
485. 
Haliti N, M Carapina, M Masic, D Strinovic, IM Klaric and M Kubat (2009). "Evaluation of 
population variation at 17 autosomal STR and 16 Y-STR haplotype loci in Croatians." 
Forensic Sci Int Genet 3(4): e137-8. 
Hallenberg C, K Nielsen, B Simonsen, J Sanchez and N Morling (2005). "Y-chromosome STR 
haplotypes in Danes." Forensic Sci Int 155(2-3): 205-10. 
Handt O, S Meyer and A von Haeseler (1998). "Compilation of human mtDNA control region 
sequences." Nucleic Acids Res 26(1): 126-9. 
Handt O, M Richards, M Trommsdorff, C Kilger, J Simanainen, O Georgiev, K Bauer, A Stone, R 
Hedges, W Schaffner and et al. (1994). "Molecular genetic analyses of the Tyrolean Ice Man." 
Science 264(5166): 1775-8. 
Hanni C, V Laudet, M Sakka, A Begue and S D. (1990). "Amplification de fragments d'ADN 
mitochondrial à partir de dents et d'os humains anciens." Comptes rendus de l'Académie 






Hansen AJ, DL Mitchell, C Wiuf, L Paniker, TB Brand, J Binladen, DA Gilichinsky, R Ronn and E 
Willerslev (2006). "Crosslinks rather than strand breaks determine access to ancient DNA 
sequences from frozen sediments." Genetics 173(2): 1175-9. 
Harvey et al. Unpublished. 
Hedman M, A Brandstatter, V Pimenoff, P Sistonen, JU Palo, W Parson and A Sajantila (2007). 
"Finnish mitochondrial DNA HVS-I and HVS-II population data." Forensic Sci Int 172(2-3): 
171-8. 
Helgason A, E Hickey, S Goodacre, V Bosnes, K Stefansson, R Ward and B Sykes (2001). "mtDna 
and the islands of the North Atlantic: estimating the proportions of Norse and Gaelic 
ancestry." Am J Hum Genet 68(3): 723-37. 
Higuchi R, B Bowman, M Freiberger, OA Ryder and AC Wilson (1984). "DNA sequences from the 
quagga, an extinct member of the horse family." Nature 312(5991): 282-4. 
Hofmann S, M Jaksch, R Bezold, S Mertens, S Aholt, A Paprotta and KD Gerbitz (1997). 
"Population genetics and disease susceptibility: characterization of central European 
haplogroups by mtDNA gene mutations, correlation with D loop variants and association 
with disease." Hum Mol Genet 6(11): 1835-46. 
Hohoff C, K Dewa, U Sibbing, K Hoppe, P Forster and B Brinkmann (2007). "Y-chromosomal 
microsatellite mutation rates in a population sample from northwestern Germany." Int J 
Legal Med 121(5): 359-63. 
Holmlund G, H Nilsson, A Karlsson and B Lindblom (2006). "Y-chromosome STR haplotypes in 
Sweden." Forensic Sci Int 160(1): 66-79. 
Honea K (1975). "Prehistoric Remains on the Island of Kythnos." American Journal of Archaeology 
79(3): 277-279. 
Horai S, R Kondo, K Murayama, S Hayashi, H Koike and N Nakai (1991). "Phylogenetic affiliation 
of ancient and contemporary humans inferred from mitochondrial DNA." Philos Trans R Soc 
Lond B Biol Sci 333(1268): 409-16; discussion 416-7. 
I 
Irwin J, B Egyed, J Saunier, G Szamosi, J O'Callaghan, Z Padar and TJ Parsons (2007). "Hungarian 
mtDNA population databases from Budapest and the Baranya county Roma." Int J Legal Med 
121(5): 377-83. 
Irwin J, J Saunier, K Strouss, C Paintner, T Diegoli, K Sturk, L Kovatsi, A Brandstatter, MA 
Cariolou, W Parson and TJ Parsons (2008). "Mitochondrial control region sequences from 
northern Greece and Greek Cypriots." Int J Legal Med 122(1): 87-9. 
Itan Y, A Powell, MA Beaumont, J Burger and MG Thomas (2009). "The origins of lactase 
persistence in Europe." PLoS Comput Biol 5(8): e1000491. 
Izagirre N and C de la Rua (1999). "An mtDNA analysis in ancient Basque populations: 
implications for haplogroup V as a marker for a major paleolithic expansion from 







Jagu D, A Civetta and F Fouriaux (2008). "Le dolmen de "la Pierre Fritte" à Yermenonville (Eure et 
Loir) : un nouvel exemple de condamnations." Internéo 7. 
K 
Kadenbach B, C Munscher, V Frank, J Muller-Hocker and J Napiwotzki (1995). "Human aging is 
associated with stochastic somatic mutations of mitochondrial DNA." Mutat Res 338(1-6): 
161-72. 
Kalinowski S, A Wagner and M Taper (2006). "ML-Relate: a computer program for maximum 
likelihood estimation of relatedness and relationship." Molecular Ecology Notes 6: 576-579. 
Keyser-Tracqui C, E Crubezy and B Ludes (2003). "Nuclear and mitochondrial DNA analysis of a 
2,000-year-old necropolis in the Egyin Gol Valley of Mongolia." Am J Hum Genet 73(2): 247-
60. 
Keyser-Tracqui C, FX Ricaut, P Blandin and B Ludes (2003). "French allele frequencies and 
haplotypes of nine Y-specific STRs." J Forensic Sci 48(1): 242-4. 
Kimura M (1980). "A simple method for estimating evolutionary rates of base substitutions 
through comparative studies of nucleotide sequences." J Mol Evol 16(2): 111-20. 
King R and P Underhill (2002). "Congruent distribution of Neolithic painted pottery and ceramic 
figurines with Y-chromosome lineages." Antiquity 76: 707-714. 
King RJ, J DiCristofaro, A Kouvatsi, C Triantaphyllidis, W Scheidel, NM Myres, AA Lin, A 
Eissautier, M Mitchell, D Binder, O Semino, A Novelletto, PA Underhill and J Chiaroni 
(2011). "The coming of the Greeks to Provence and Corsica: Y-chromosome models of archaic 
Greek colonization of the western Mediterranean." BMC Evol Biol 11: 69. 
King RJ, SS Ozcan, T Carter, E Kalfoglu, S Atasoy, C Triantaphyllidis, A Kouvatsi, AA Lin, CE Chow, 
LA Zhivotovsky, M Michalodimitrakis and PA Underhill (2008). "Differential Y-chromosome 
Anatolian influences on the Greek and Cretan Neolithic." Ann Hum Genet 72(Pt 2): 205-14. 
Kittles RA, AW Bergen, M Urbanek, M Virkkunen, M Linnoila, D Goldman and JC Long (1999). 
"Autosomal, mitochondrial, and Y chromosome DNA variation in Finland: evidence for a 
male-specific bottleneck." Am J Phys Anthropol 108(4): 381-99. 
Kivisild T, M Reidla, E Metspalu, A Rosa, A Brehm, E Pennarun, J Parik, T Geberhiwot, E Usanga 
and R Villems (2004). "Ethiopian mitochondrial DNA heritage: tracking gene flow across 
and around the gate of tears." Am J Hum Genet 75(5): 752-70. 
Klaric IM, LB Lauc, M Pericic, B Janicijevic, R Terzic, I Colak, A Kvesic and P Rudan (2005). 
"Evaluation of Y-STR variation in Bosnian and Herzegovinian population." Forensic Sci Int 
154(2-3): 252-6. 
Kouvatsi A, N Karaiskou, A Apostolidis and G Kirmizidis (2001). "Mitochondrial DNA sequence 






Kovatsi L, JL Saunier and JA Irwin (2009). "Population genetics of Y-chromosome STRs in a 
population of Northern Greeks." Forensic Sci Int Genet 4(1): e21-2. 
Kreader CA (1996). "Relief of amplification inhibition in PCR with bovine serum albumin or T4 
gene 32 protein." Appl Environ Microbiol 62(3): 1102-6. 
Kurosaki K, T Matsushita and S Ueda (1993). "Individual DNA identification from ancient human 
remains." Am J Hum Genet 53(3): 638-43. 
L 
Lamers R, S Hayter and CD Matheson (2009). "Postmortem miscoding lesions in sequence analysis 
of human ancient mitochondrial DNA." J Mol Evol 68(1): 40-55. 
Lebedeva et al. Unpublished. 
Lindahl T (1993). "Recovery of antediluvian DNA." Nature 365(6448): 700. 
Logan J (2008). "A comprehensive Analysis on mtDNA Haplogroup J." J Genet Geneal 4(2): 104-
124. 
Loogvali EL, U Roostalu, BA Malyarchuk, MV Derenko, T Kivisild, E Metspalu, K Tambets, M 
Reidla, HV Tolk, J Parik, E Pennarun, S Laos, A Lunkina, M Golubenko, L Barac, M Pericic, 
OP Balanovsky, V Gusar, EK Khusnutdinova, V Stepanov, V Puzyrev, P Rudan, EV 
Balanovska, E Grechanina, C Richard, JP Moisan, A Chaventre, NP Anagnou, KI Pappa, EN 
Michalodimitrakis, M Claustres, M Golge, I Mikerezi, E Usanga and R Villems (2004). 
"Disuniting uniformity: a pied cladistic canvas of mtDNA haplogroup H in Eurasia." Mol Biol 
Evol 21(11): 2012-21. 
Lutz S, HJ Weisser, J Heizmann and S Pollak (1998). "Location and frequency of polymorphic 
positions in the mtDNA control region of individuals from Germany." Int J Legal Med 111(2): 
67-77. 
M 
Macaulay V, M Richards, E Hickey, E Vega, F Cruciani, V Guida, R Scozzari, B Bonne-Tamir, B 
Sykes and A Torroni (1999). "The emerging tree of West Eurasian mtDNAs: a synthesis of 
control-region sequences and RFLPs." Am J Hum Genet 64(1): 232-49. 
Malmstrom H, MT Gilbert, MG Thomas, M Brandstrom, J Stora, P Molnar, PK Andersen, C 
Bendixen, G Holmlund, A Gotherstrom and E Willerslev (2009). "Ancient DNA reveals lack 
of continuity between neolithic hunter-gatherers and contemporary Scandinavians." Curr 
Biol 19(20): 1758-62. 
Malmstrom H, A Linderholm, K Liden, J Stora, P Molnar, G Holmlund, M Jakobsson and A 
Gotherstrom (2010). "High frequency of lactose intolerance in a prehistoric hunter-gatherer 
population in northern Europe." BMC Evol Biol 10: 89. 







Malyarchuk BA, T Grzybowski, MV Derenko, J Czarny, K Drobnic and D Miscicka-Sliwka (2003). 
"Mitochondrial DNA variability in Bosnians and Slovenians." Ann Hum Genet 67(Pt 5): 412-
25. 
Malyarchuk BA, T Grzybowski, MV Derenko, J Czarny, M Wozniak and D Miscicka-Sliwka (2002). 
"Mitochondrial DNA variability in Poles and Russians." Ann Hum Genet 66(Pt 4): 261-83. 
Malyarchuk BA, MA Perkova, MV Derenko, T Vanecek, J Lazur and P Gomolcak (2008). 
"Mitochondrial DNA variability in Slovaks, with application to the Roma origin." Ann Hum 
Genet 72(Pt 2): 228-40. 
Malyarchuk BA, T Vanecek, MA Perkova, MV Derenko and M Sip (2006). "Mitochondrial DNA 
variability in the Czech population, with application to the ethnic history of Slavs." Hum Biol 
78(6): 681-96. 
Mazurié de Keroualin K (2003). Genèse et diffusion de l'agriculture en Europe. Paris. 
McEvoy B, M Richards, P Forster and DG Bradley (2004). "The Longue Duree of genetic ancestry: 
multiple genetic marker systems and Celtic origins on the Atlantic facade of Europe." Am J 
Hum Genet 75(4): 693-702. 
Meiklejohn C (2009). Radiocarbon dating of Mesolithic human remains in Spain. Mesolithic 
Miscellany. 
Meinila M, S Finnila and K Majamaa (2001). "Evidence for mtDNA admixture between the Finns 
and the Saami." Hum Hered 52(3): 160-70. 
Mendisco F, C Keyser, C Hollard, V Seldes, AE Nielsen, E Crubezy and B Ludes (2011). 
"Application of the iPLEX Gold SNP genotyping method for the analysis of Amerindian 
ancient DNA samples: benefits for ancient population studies." Electrophoresis 32(3-4): 
386-93. 
Menozzi P, A Piazza and L Cavalli-Sforza (1978). "Synthetic maps of human gene frequencies in 
Europeans." Science 201(4358): 786-92. 
Metspalu E et al. Unpublished. 
Metspalu M, T Kivisild, E Metspalu, J Parik, G Hudjashov, K Kaldma, P Serk, M Karmin, DM Behar, 
MT Gilbert, P Endicott, S Mastana, SS Papiha, K Skorecki, A Torroni and R Villems (2004). 
"Most of the extant mtDNA boundaries in south and southwest Asia were likely shaped 
during the initial settlement of Eurasia by anatomically modern humans." BMC Genet 5: 
26. 
Mirabal S, T Varljen, T Gayden, M Regueiro, S Vujovic, D Popovic, M Djuric, O Stojkovic and RJ 
Herrera "Human Y-chromosome short tandem repeats: a tale of acculturation and 
migrations as mechanisms for the diffusion of agriculture in the Balkan Peninsula." Am J 
Phys Anthropol 142(3): 380-90. 
Mogentale-Profizi N, L Chollet, A Stevanovitch, V Dubut, C Poggi, MP Pradie, JL Spadoni, A Gilles 
and E Beraud-Colomb (2001). "Mitochondrial DNA sequence diversity in two groups of 






Morelli L, D Contu, F Santoni, MB Whalen, P Francalacci and F Cucca (2010). "A comparison of Y-
chromosome variation in Sardinia and Anatolia is more consistent with cultural rather 
than demic diffusion of agriculture." PLoS One 5(4): e10419. 
Mulazzani S, F-X Le Bourdonnec, L Belhouchet, G Poupeau, J Zoughlami, S Dubernet, E Tufano, Y 
Lefrais and R Khedhaierf (2010). "Obsidian from the Epipalaeolithic and Neolithic eastern 
Maghreb. A view from the Hergla context (Tunisia) " Journal of Archaeological Science 
37(10): 2529-2537  
Mullis KB and FA Faloona (1987). "Specific synthesis of DNA in vitro via a polymerase-catalyzed 
chain reaction." Methods Enzymol 155: 335-50. 
Munoz O, S Mulazzani, S Roudesli-Chebbi and F Candilio (2007). Pratiques funéraires et données 
biologiques pendant l’Holocène en Tunisie. Le cas de SHM-1 (Hergla, Tunisie orientale). 
Premier Colloque International de Préhistoire Maghrébine, Tamanrasset. 
Myres NM, S Rootsi, AA Lin, M Jarve, RJ King, I Kutuev, VM Cabrera, EK Khusnutdinova, A 
Pshenichnov, B Yunusbayev, O Balanovsky, E Balanovska, P Rudan, M Baldovic, RJ Herrera, 
J Chiaroni, J Di Cristofaro, R Villems, T Kivisild and PA Underhill (2011). "A major Y-
chromosome haplogroup R1b Holocene era founder effect in Central and Western Europe." 
Eur J Hum Genet 19(1): 95-101. 
N 
Nasidze I, H Schadlich and M Stoneking (2003). "Haplotypes from the Caucasus, Turkey and Iran 
for nine Y-STR loci." Forensic Sci Int 137(1): 85-93. 
O 
Opdal SH, TO Rognum, A Vege, AK Stave, BM Dupuy and T Egeland (1998). "Increased number of 
substitutions in the D-loop of mitochondrial DNA in the sudden infant death syndrome." Acta 
Paediatr 87(10): 1039-44. 
P 
Paabo S (1989). "Ancient DNA: extraction, characterization, molecular cloning, and enzymatic 
amplification." Proc Natl Acad Sci U S A 86(6): 1939-43. 
Paabo S, DM Irwin and AC Wilson (1990). "DNA damage promotes jumping between templates 
during enzymatic amplification." J Biol Chem 265(8): 4718-21. 
Paabo S, H Poinar, D Serre, V Jaenicke-Despres, J Hebler, N Rohland, M Kuch, J Krause, L Vigilant 
and M Hofreiter (2004). "Genetic analyses from ancient DNA." Annu Rev Genet 38: 645-79. 
Papathanasiou A (2005). "Health status of the Neolithic population of Alepotrypa cave, Greece." 
American journal of physical anthropology 126(4): 377-390. 
Parson W, TJ Parsons, R Scheithauer and MM Holland (1998). "Population data for 101 Austrian 
Caucasian mitochondrial DNA d-loop sequences: application of mtDNA sequence analysis to 






Passarino G, GL Cavalleri, AA Lin, LL Cavalli-Sforza, AL Borresen-Dale and PA Underhill (2002). 
"Different genetic components in the Norwegian population revealed by the analysis of 
mtDNA and Y chromosome polymorphisms." Eur J Hum Genet 10(9): 521-9. 
Pereira L, C Cunha and A Amorim (2004). "Predicting sampling saturation of mtDNA haplotypes: 
an application to an enlarged Portuguese database." Int J Legal Med 118(3): 132-6. 
Pereira L, M Richards, A Goios, A Alonso, C Albarran, O Garcia, DM Behar, M Golge, J Hatina, L Al-
Gazali, DG Bradley, V Macaulay and A Amorim (2005). "High-resolution mtDNA evidence for 
the late-glacial resettlement of Europe from an Iberian refugium." Genome Res 15(1): 19-
24. 
Peretto  C, P Biagi, G Boschian, A Broglio, M De Stefani, L Fasani, F Fontana, R Grifoni, A 
Guerreschi, A Lacopini, A Minelli, R Pala, M Peresani, G Radi, A Ronchitelli, L Sarti, U Thun 
Hohenstein and C Tozzi (2004). "Original scientific paper Living-Floors and Structures From 
the Lower Paleolithic to the Bronze Age in Italy." Coll. Antropol.  28 (1): 63–88. 
Pericic M, LB Lauc, IM Klaric, S Rootsi, B Janicijevic, I Rudan, R Terzic, I Colak, A Kvesic, D 
Popovic, A Sijacki, I Behluli, D Dordevic, L Efremovska, DD Bajec, BD Stefanovic, R Villems 
and P Rudan (2005). "High-resolution phylogenetic analysis of southeastern Europe traces 
major episodes of paternal gene flow among Slavic populations." Mol Biol Evol 22(10): 
1964-75. 
Perlès C (2001). The Early Neolithic in Greece, The fisrt Farming Communities in Europe. 
Cambridge, Cambridge World archeology. 
Petrejcikova E, M Sotak, J Bernasovska, I Bernasovsky, K Rebala, A Sovicova, I Boronova, A 
Bozikova, D Gabrikova, P Svickova, S Macekova, J Carnogurska, R Lohaj and D Vlcek 
(2010). "Allele frequencies and population data for 11 Y-chromosome STRs in samples from 
Eastern Slovakia." Forensic Sci Int Genet 5(3): e53-62. 
Pfeiffer H, B Brinkmann, J Huhne, B Rolf, AA Morris, R Steighner, MM Holland and P Forster 
(1999). "Expanding the forensic German mitochondrial DNA control region database: 
genetic diversity as a function of sample size and microgeography." Int J Legal Med 112(5): 
291-8. 
Piazza A, S Rendine, E Minch, P Menozzi, J Mountain and LL Cavalli-Sforza (1995). "Genetics and 
the origin of European languages." Proc Natl Acad Sci U S A 92(13): 5836-40. 
Piercy R, KM Sullivan, N Benson and P Gill (1993). "The application of mitochondrial DNA typing 
to the study of white Caucasian genetic identification." Int J Legal Med 106(2): 85-90. 
Pliss L, K Tambets, EL Loogvali, N Pronina, M Lazdins, A Krumina, V Baumanis and R Villems 
(2006). "Mitochondrial DNA portrait of Latvians: towards the understanding of the genetic 
structure of Baltic-speaking populations." Ann Hum Genet 70(Pt 4): 439-58. 
Pontes ML, L Caine, D Abrantes, G Lima and MF Pinheiro (2007). "Allele frequencies and 
population data for 17 Y-STR loci (AmpFlSTR Y-filer) in a Northern Portuguese population 
sample." Forensic Sci Int 170(1): 62-7. 
Pult I, A Sajantila, J Simanainen, O Georgiev, W Schaffner and S Paabo (1994). "Mitochondrial 
DNA sequences from Switzerland reveal striking homogeneity of European populations." Biol 






Puyoles CO (2000). "Nuevas dataciones de C-14 para el neolítico mediterràneo peninsular." 
Quaderns de prehistòria i arqueologia de Castelló 21: 27-33. 
Q 
Qamar R, Q Ayub, A Mohyuddin, A Helgason, K Mazhar, A Mansoor, T Zerjal, C Tyler-Smith and 
SQ Mehdi (2002). "Y-chromosomal DNA variation in Pakistan." Am J Hum Genet 70(5): 
1107-24. 
Quintana-Murci L, R Chaix, RS Wells, DM Behar, H Sayar, R Scozzari, C Rengo, N Al-Zahery, O 
Semino, AS Santachiara-Benerecetti, A Coppa, Q Ayub, A Mohyuddin, C Tyler-Smith, S 
Qasim Mehdi, A Torroni and K McElreavey (2004). "Where west meets east: the complex 
mtDNA landscape of the southwest and Central Asian corridor." Am J Hum Genet 74(5): 
827-45. 
R 
Rebala K and Z Szczerkowska (2005). "Polish population study on Y chromosome haplotypes 
defined by 18 STR loci." Int J Legal Med 119(5): 303-5. 
Reidla et al. Unpublished. 
Renfrew C (1987). Archeology and Language: The Puzzle of the Indo-European origins. 
Richards M (2003). "The Neolithic Invasion of Europe." Annu. Rev. Anthropol. 32: 135-162. 
Richards M, H Corte-Real, P Forster, V Macaulay, H Wilkinson-Herbots, A Demaine, S Papiha, R 
Hedges, HJ Bandelt and B Sykes (1996). "Paleolithic and neolithic lineages in the European 
mitochondrial gene pool." Am J Hum Genet 59(1): 185-203. 
Richards M, V Macaulay, E Hickey, E Vega, B Sykes, V Guida, C Rengo, D Sellitto, F Cruciani, T 
Kivisild, R Villems, M Thomas, S Rychkov, O Rychkov, Y Rychkov, M Golge, D Dimitrov, E 
Hill, D Bradley, V Romano, F Cali, G Vona, A Demaine, S Papiha, C Triantaphyllidis, G 
Stefanescu, J Hatina, M Belledi, A Di Rienzo, A Novelletto, A Oppenheim, S Norby, N Al-
Zaheri, S Santachiara-Benerecetti, R Scozari, A Torroni and HJ Bandelt (2000). "Tracing 
European founder lineages in the Near Eastern mtDNA pool." Am J Hum Genet 67(5): 1251-
76. 
Richards M, V Macaulay, A Torroni and HJ Bandelt (2002). "In search of geographical patterns in 
European mitochondrial DNA." Am J Hum Genet 71(5): 1168-74. 
Richards M, B Sykes and H R. (1995). "Authenticating DNA Extracted From Ancient Skeletal 
Remains." Journal of Archaeological Science 22: 291–299. 
Richards MB, VA Macaulay, HJ Bandelt and BC Sykes (1998). "Phylogeography of mitochondrial 
DNA in western Europe." Ann Hum Genet 62(Pt 3): 241-60. 
Robino C, S Inturri, S Gino, C Torre, C Di Gaetano, F Crobu, V Romano, G Matullo and A Piazza 






Rodig H, L Roewer, A Gross, T Richter, P de Knijff, M Kayser and W Brabetz (2008). "Evaluation 
of haplotype discrimination capacity of 35 Y-chromosomal short tandem repeat loci." 
Forensic Sci Int 174(2-3): 182-8. 
Rodriguez V, C Tomas, JJ Sanchez, JA Castro, MM Ramon, A Barbaro, N Morling and A Picornell 
(2009). "Genetic sub-structure in western Mediterranean populations revealed by 12 Y-
chromosome STR loci." Int J Legal Med 123(2): 137-41. 
Roewer L, S Willuweit, M Stoneking and I Nasidze (2009). "A Y-STR database of Iranian and 
Azerbaijanian minority populations." Forensic Sci Int Genet 4(1): e53-5. 
Rohland N and M Hofreiter (2007). "Comparison and optimization of ancient DNA extraction." 
Biotechniques 42(3): 343-52. 
Rollo F, L Ermini, S Luciani, I Marota, C Olivieri and D Luiselli (2006). "Fine characterization of 
the Iceman's mtDNA haplogroup." Am J Phys Anthropol 130(4): 557-64. 
Rootsi S, C Magri, T Kivisild, G Benuzzi, H Help, M Bermisheva, I Kutuev, L Barac, M Pericic, O 
Balanovsky, A Pshenichnov, D Dion, M Grobei, LA Zhivotovsky, V Battaglia, A Achilli, N Al-
Zahery, J Parik, R King, C Cinnioglu, E Khusnutdinova, P Rudan, E Balanovska, W 
Scheffrahn, M Simonescu, A Brehm, R Goncalves, A Rosa, JP Moisan, A Chaventre, V Ferak, S 
Furedi, PJ Oefner, P Shen, L Beckman, I Mikerezi, R Terzic, D Primorac, A Cambon-
Thomsen, A Krumina, A Torroni, PA Underhill, AS Santachiara-Benerecetti, R Villems and O 
Semino (2004). "Phylogeography of Y-chromosome haplogroup I reveals distinct domains of 
prehistoric gene flow in europe." Am J Hum Genet 75(1): 128-37. 
Rosser ZH, T Zerjal, ME Hurles, M Adojaan, D Alavantic, A Amorim, W Amos, M Armenteros, E 
Arroyo, G Barbujani, G Beckman, L Beckman, J Bertranpetit, E Bosch, DG Bradley, G Brede, 
G Cooper, HB Corte-Real, P de Knijff, R Decorte, YE Dubrova, O Evgrafov, A Gilissen, S 
Glisic, M Golge, EW Hill, A Jeziorowska, L Kalaydjieva, M Kayser, T Kivisild, SA Kravchenko, 
A Krumina, V Kucinskas, J Lavinha, LA Livshits, P Malaspina, S Maria, K McElreavey, TA 
Meitinger, AV Mikelsaar, RJ Mitchell, K Nafa, J Nicholson, S Norby, A Pandya, J Parik, PC 
Patsalis, L Pereira, B Peterlin, G Pielberg, MJ Prata, C Previdere, L Roewer, S Rootsi, DC 
Rubinsztein, J Saillard, FR Santos, G Stefanescu, BC Sykes, A Tolun, R Villems, C Tyler-Smith 
and MA Jobling (2000). "Y-chromosomal diversity in Europe is clinal and influenced 
primarily by geography, rather than by language." Am J Hum Genet 67(6): 1526-43. 
S 
Sajantila A, P Lahermo, T Anttinen, M Lukka, P Sistonen, ML Savontaus, P Aula, L Beckman, L 
Tranebjaerg, T Gedde-Dahl, L Issel-Tarver, A DiRienzo and S Paabo (1995). "Genes and 
languages in Europe: an analysis of mitochondrial lineages." Genome Res 5(1): 42-52. 
Sajantila A, AH Salem, P Savolainen, K Bauer, C Gierig and S Paabo (1996). "Paternal and 
maternal DNA lineages reveal a bottleneck in the founding of the Finnish population." Proc 
Natl Acad Sci U S A 93(21): 12035-9. 
Salas A, D Comas, MV Lareu, J Bertranpetit and A Carracedo (1998). "mtDNA analysis of the 
Galician population: a genetic edge of European variation." Eur J Hum Genet 6(4): 365-75. 
Sampietro ML, MT Gilbert, O Lao, D Caramelli, M Lari, J Bertranpetit and C Lalueza-Fox (2006). 







Sampietro ML, O Lao, D Caramelli, M Lari, R Pou, M Marti, J Bertranpetit and C Lalueza-Fox 
(2007). "Palaeogenetic evidence supports a dual model of Neolithic spreading into Europe." 
Proc Biol Sci 274(1622): 2161-7. 
Scarsini C, F Chilleri, L Lazzerini and G Stefania (2008). "Lo scheletro neolitico di Favella della 
Corte (Piana di Sibari, Cosenza)."  138: 47-69. 
Schulting RJ (1999). "Nouvelles dates AMS à Téviec et Hoëdic (Quiberon, Morbihan)." Bulletin de la 
Société préhistorique française 96(2): 203-207. 
Schulting RJ and MP Richards (2001). "Dating Women and Becoming Farmers: New Palaeodietary 
and AMS Dating Evidence from the Breton Mesolithic Cemeteries of Téviec and Hoëdic." 
Journal of Anthropological Archaeology 20: 314–344. 
Semino O, C Magri, G Benuzzi, AA Lin, N Al-Zahery, V Battaglia, L Maccioni, C Triantaphyllidis, P 
Shen, PJ Oefner, LA Zhivotovsky, R King, A Torroni, LL Cavalli-Sforza, PA Underhill and AS 
Santachiara-Benerecetti (2004). "Origin, diffusion, and differentiation of Y-chromosome 
haplogroups E and J: inferences on the neolithization of Europe and later migratory events in 
the Mediterranean area." Am J Hum Genet 74(5): 1023-34. 
Semino O, G Passarino, PJ Oefner, AA Lin, S Arbuzova, LE Beckman, G De Benedictis, P 
Francalacci, A Kouvatsi, S Limborska, M Marcikiae, A Mika, B Mika, D Primorac, AS 
Santachiara-Benerecetti, LL Cavalli-Sforza and PA Underhill (2000). "The genetic legacy of 
Paleolithic Homo sapiens sapiens in extant Europeans: a Y chromosome perspective." Science 
290(5494): 1155-9. 
Serageldin I and E Crubézy (2009). Le peuplement de la méditerrannée : synthèse et questions 
d'avenir, Chapitre 2 : La néolithisation de l'Europe (Jean Guilaine). 
Shlush LI, DM Behar, G Yudkovsky, A Templeton, Y Hadid, F Basis, M Hammer, S Itzkovitz and K 
Skorecki (2008). "The Druze: a population genetic refugium of the Near East." PLoS One 
3(5): e2105. 
Simoni L, F Calafell, D Pettener, J Bertranpetit and G Barbujani (2000). "Geographic patterns of 
mtDNA diversity in Europe." Am J Hum Genet 66(1): 262-78. 
Soares P, A Achilli, O Semino, W Davies, V Macaulay, HJ Bandelt, A Torroni and MB Richards 
(2010). "The Archaeogenetics of Europe." Curr Biol 20(4): R174-R183. 
Sykes B (1999). "The molecular genetics of European ancestry." Philos Trans R Soc Lond B Biol Sci 
354(1379): 131-8; discussion 138-9. 
T 
Tagliacozzo A (2005). "Animal exploitation in the Early Neolithic in Central-Southern Italy." 
Munibe 57: 429-439. 
Tapia J, E Álvarez-Fernández, ME Cueto, F. , I Gutiérrez-Zugasti, L Herrasti and M Ruiz Alonso 
(2008). "La cueva de Linatzeta (Lastur, Deba, Gipuzkoa). Un nuevo contexto para el estudio 






Thomas MG, I Barnes, ME Weale, AL Jones, P Forster, N Bradman and PP Pramstaller (2008). 
"New genetic evidence supports isolation and drift in the Ladin communities of the South 
Tyrolean Alps but not an ancient origin in the Middle East." Eur J Hum Genet 16(1): 124-34. 
Thomas RH, W Schaffner, AC Wilson and S Paabo (1989). "DNA phylogeny of the extinct 
marsupial wolf." Nature 340(6233): 465-7. 
Tomory G, B Csanyi, E Bogacsi-Szabo, T Kalmar, A Czibula, A Csosz, K Priskin, B Mende, P Lango, 
CS Downes and I Rasko (2007). "Comparison of maternal lineage and biogeographic 
analyses of ancient and modern Hungarian populations." Am J Phys Anthropol 134(3): 354-
68. 
Torroni A, A Achilli, V Macaulay, M Richards and HJ Bandelt (2006). "Harvesting the fruit of the 
human mtDNA tree." Trends Genet 22(6): 339-45. 
Torroni A, HJ Bandelt, L D'Urbano, P Lahermo, P Moral, D Sellitto, C Rengo, P Forster, ML 
Savontaus, B Bonne-Tamir and R Scozzari (1998). "mtDNA analysis reveals a major late 
Paleolithic population expansion from southwestern to northeastern Europe." Am J Hum 
Genet 62(5): 1137-52. 
Torroni A, HJ Bandelt, V Macaulay, M Richards, F Cruciani, C Rengo, V Martinez-Cabrera, R 
Villems, T Kivisild, E Metspalu, J Parik, HV Tolk, K Tambets, P Forster, B Karger, P 
Francalacci, P Rudan, B Janicijevic, O Rickards, ML Savontaus, K Huoponen, V Laitinen, S 
Koivumaki, B Sykes, E Hickey, A Novelletto, P Moral, D Sellitto, A Coppa, N Al-Zaheri, AS 
Santachiara-Benerecetti, O Semino and R Scozzari (2001). "A signal, from human mtDNA, of 
postglacial recolonization in Europe." Am J Hum Genet 69(4): 844-52. 
Torroni A, K Huoponen, P Francalacci, M Petrozzi, L Morelli, R Scozzari, D Obinu, ML Savontaus 
and DC Wallace (1996). "Classification of European mtDNAs from an analysis of three 
European populations." Genetics 144(4): 1835-50. 
Turchi C, L Buscemi, C Previdere, P Grignani, A Brandstatter, A Achilli, W Parson and A 
Tagliabracci (2008). "Italian mitochondrial DNA database: results of a collaborative exercise 
and proficiency testing." Int J Legal Med 122(3): 199-204. 
Tuross N (1994). "The biochemistry of ancient DNA in bone." Experientia 50(6): 530-5. 
Turrina S, R Atzei and D De Leo (2006). "Y-chromosomal STR haplotypes in a Northeast Italian 
population sample using 17plex loci PCR assay." Int J Legal Med 120(1): 56-9. 
U 
Underhill PA, P Shen, AA Lin, L Jin, G Passarino, WH Yang, E Kauffman, B Bonne-Tamir, J 
Bertranpetit, P Francalacci, M Ibrahim, T Jenkins, JR Kidd, SQ Mehdi, MT Seielstad, RS 
Wells, A Piazza, RW Davis, MW Feldman, LL Cavalli-Sforza and PJ Oefner (2000). "Y 
chromosome sequence variation and the history of human populations." Nat Genet 26(3): 
358-61. 
V 






Varesi L, M Memmi, MC Cristofari, GE Mameli, CM Calo and G Vona (2000). "Mitochondrial 
control-region sequence variation in the Corsican population, France." Am J Hum Biol 12(3): 
339-351. 
Vernesi C, G Di Benedetto, D Caramelli, E Secchieri, L Simoni, E Katti, P Malaspina, A Novelletto, 
VT Marin and G Barbujani (2001). "Genetic characterization of the body attributed to the 
evangelist Luke." Proc Natl Acad Sci U S A 98(23): 13460-3. 
Villa P, J Courtin, D Helmer, P Shipman, C Bouville, E Mahieu, G Belluomini and M Branca (1986). 
"Un cas de cannibalisme au Néolithique." Gallia Préhistoire 29(1): 143-171. 
Villems R et al. Unpublished. 
Volgyi A, A Zalan, E Szvetnik and H Pamjav (2009). "Hungarian population data for 11 Y-STR and 
49 Y-SNP markers." Forensic Sci Int Genet 3(2): e27-8. 
W 
Woodward SR, NJ Weyand and M Bunnell (1994). "DNA sequence from Cretaceous period bone 
fragments." Science 266(5188): 1229-32. 
Z 
Zalloua PA, DE Platt, M El Sibai, J Khalife, N Makhoul, M Haber, Y Xue, H Izaabel, E Bosch, SM 
Adams, E Arroyo, AM Lopez-Parra, M Aler, A Picornell, M Ramon, MA Jobling, D Comas, J 
Bertranpetit, RS Wells and C Tyler-Smith (2008). "Identifying genetic traces of historical 
expansions: Phoenician footprints in the Mediterranean." Am J Hum Genet 83(5): 633-42. 
Zalloua PA, Y Xue, J Khalife, N Makhoul, L Debiane, DE Platt, AK Royyuru, RJ Herrera, DF Hernanz, 
J Blue-Smith, RS Wells, D Comas, J Bertranpetit and C Tyler-Smith (2008). "Y-chromosomal 
diversity in Lebanon is structured by recent historical events." Am J Hum Genet 82(4): 873-
82. 
Zastera J, L Roewer, S Willuweit, P Sekerka, L Benesova and M Minarik (2010). "Assembly of a 
large Y-STR haplotype database for the Czech population and investigation of its 
substructure." Forensic Sci Int Genet 4(3): e75-8. 
Zei G, A Lisa, O Fiorani, C Magri, L Quintana-Murci, O Semino and AS Santachiara-Benerecetti 
(2003). "From surnames to the history of Y chromosomes: the Sardinian population as a 
paradigm." Eur J Hum Genet 11(10): 802-7. 
Zimmermann B, A Brandstatter, N Duftner, D Niederwieser, M Spiroski, T Arsov and W Parson 
(2007). "Mitochondrial DNA control region population data from Macedonia." Forensic Sci 




















Annexe 1 : Séquences des amorces utilisées pour l’analyse des SNP d’intérêts 
SNP analysé Amorce PCR 1 Amorce PCR 2 
Taille de l'amplicon 
(en paires de bases) 
Amorce SBE 
H1-J1-G3010A ACGTTGGATGACAATAGGGTTTACGACCTC ACGTTGGATGCGAACCTTTAATAGCGGCTG 88 agagGTTGGATCAGGACATCCC 
H3-T6776C ACGTTGGATGGCTTCCTAGGGTTTATCGTG ACGTTGGATGGGAGGTGAAATATGCTCGTG 100 ATCGTGTGAGCACACCA 
H-C7028T ACGTTGGATGGACATCGTACTACACGACAC ACGTTGGATGATGATGGCAAATACAGCTCC 100 ACGTACTACGTTGTAGC 
HV-C14766T ACGTTGGATGACAAGAACACCAATGACCCC ACGTTGGATGGGGAGGTCGATGAATGAGTG 97 ATGACCCCAATACGCAAAA 
J2-G15257A ACGTTGGATGAAAGAATCGTGTGAGGGTGG ACGTTGGATGTCCCATACATTGGGACAGAC 100 tctTGTGAGGGTGGGACTGT 
J-G13708A ACGTTGGATGGAGAAATCCTGCGAATAGGC ACGTTGGATGCGAAAATAACCCCACCCTAC 90 GAATAGGCTTCCGGCTG 
K1-A10398G ACGTTGGATGGAGTCGAAATCATTCGTTTTG ACGTTGGATGTCTGGCCTATGAGTGACTAC 101 GTTTAAACTATATACCAATTCGG 
K1A-C497T ACGTTGGATGGTTAGCAGCGGTGTGTGTGT ACGTTGGATGCCACTCCCATACTACTAATC 93 TGTGCTGGGTAGGATGGGCG 
K2B-C2217T ACGTTGGATGAGCCACCAATTAAGAAAGCG ACGTTGGATGGGGTGTGAGGAGTTCAGTTA 100 AAAGCGTTCAAGCTCAACA 
K2-T9716C ACGTTGGATGGGGAGACTCGAAGTACTCTG ACGTTGGATGTTCAAGCACTGCTTATTAC 97 CTTGTAGGAGGGTAAAATAGAG 
K-A10550G ACGTTGGATGGGAATACTAGTATATCGCTC ACGTTGGATGGCTATAATGAACAGCGATAG 100 aggATATCGCTCACACCTCAT 
T1-C12633T ACGTTGGATGCATCCCTGTAGCATTGTTCG ACGTTGGATGGATTAATGTTTGGGTCTGAG 100 CCTGTAGCATTGTTCGTTACATGGTC 
T2-A14233G ACGTTGGATGGTTCAACCAGTAACTACTAC ACGTTGGATGGATTCGGGAGGATCCTATTG 95 ACTAATCAACGCCCATA 
T2B-G930A ACGTTGGATGGGTCACACGATTAACCCAAG ACGTTGGATGTTTAGCTTTATTGGGGAGGG 97 CACGATTAACCCAAGTCAATAGAA 
T-A4917G ACGTTGGATGCCCCATCTCAATCATATACC ACGTTGGATGGATGGATAAGATTGAGAGAG 96 CCAAATCTCTCCCTCACTA 
U5B1C-T15191C ACGTTGGATGCTGTCCCAATGTATGGGATG ACGTTGGATGCTCCCGTGAGGCCAAATATC 99 TGGGATGGCGGATAGTA 
U5-T3197C ACGTTGGATGACAAACCCTGTTCTTGGGTG ACGTTGGATGTACTTCACAAAGCGCCTTCC 102 GGGTGGGTGTGGGTATAAT 
U-A12308G ACGTTGGATGGGTTATAGTAGTGTGCATGG ACGTTGGATGCAGCTATCCATTGGTCTTAG 100 gTTGGAGTTGCACCAAAATT 
V-G4580A ACGTTGGATGACCTGAGTAGGCCTAGAAAT ACGTTGGATGACTTGATGGCAGCTTCTGTG 111 CTGAGTAGGCCTAGAAATAAACAT 
X1-T146C ACGTTGGATGCCTATGTCGCAGTATCTGTC ACGTTGGATGGTTCGCCTGTAATATTGAACG 98 TCTGTCTTTGATTCCTGCC 
X2-G1719A ACGTTGGATGACTCCACCTTACTACCAGAC ACGTTGGATGGCCAGGTTTCAATTTCTATCG 98 acaaCTTACTACCAGACAACCTTA 







Annexe 1, Suite 
 
SNP analysé Amorce PCR 1 Amorce PCR 2 
Taille de l'amplicon 
(en paires de bases) 
Amorce SBE 
Y-E1b1b1a2-V13 ACGTTGGATGTCCCATCTCAATCCCTTAAC ACGTTGGATGACAACAGTGGAGGACAAAGC 100 TTGGCTCAAACTTCCCTTG 
Y-E1b1b1-M35 ACGTTGGATGATCCATGCAGACTTTCGGAG ACGTTGGATGGGTCCCTTTCTATGGATAGC 110 GAGTCTCTGCCTGTGTC 
Y-G2A-P15 ACGTTGGATGCACATGAATAGAGCCAATGC ACGTTGGATGATGGGAATCACTTTTGCAAC 97 ATGCTTGAGGTTCTGAATCTTA 
Y-G2-M287 ACGTTGGATGTATTTACAAAAATGCTTC ACGTTGGATGCTTGTTCATTAAATAATGAT 95 GCTATCCAGACTTGGTATA 
Y-G-M201 ACGTTGGATGCAGCTTCATCCAACACTAAG ACGTTGGATGGTAATTAGTTTCTCAGATCTA 98 CACTAAGTACCTATTACGAAAA 
Y-I2A-P37.2 ACGTTGGATGCAAGCATAGTGATAGGGTGG ACGTTGGATGTCCATTCAGATGGTTGTGGG 101 AGGGTGGGATTGGTTCA 
Y-I2-M438 ACGTTGGATGTTTGGGCCTGGAATGTAGAC ACGTTGGATGCACACAAAAATGAAAAAGCC 100 TGGAATGTAGACTAATGGT 
Y-I-M170  ACGTTGGATGCAGTGAGACACAACCCACAC ACGTTGGATGCTGTGCATTATACAAATTAC 98 CACAACCCACACTGAAAAAAA 
LP-13910 ACGTTGGATGATGTACTAGTAGGCCTCTGC ACGTTGGATGAGGAGGAGAGTTCCTTTGAG 95 GGCAATACAGATAAGATAATGTAG 
 
 







































CRS T T T C T 
  
Séquençage direct à partir de 2 extraits 
différents 
[ 16020..16383 ] Y   Y Y Y 
[ 16020..16383 ] Y   C   C 
[ 16020..16383 ] Y   C Y Y 
[ 16020..16383 ] Y   C Y C 
  
clone 1 HV1-A [ 16020..16231 ] C   C     
clone 2 HV1-A [ 16020..16231 ] C   C     
clone 3 HV1-A [ 16020..16231 ] C   C     
clone 4 HV1-A [ 16020..16231 ] C   C     
clone 5 HV1-A [ 16020..16231 ] C   C     
clone 6 HV1-A [ 16020..16231 ] C C C     
clone 7 HV1-A [ 16020..16231 ] C   C     
clone 8 HV1-A [ 16020..16231 ] C C C     
clone 1 HV1-B [ 16190..16383 ]     C   C 
clone 2 HV1-B [ 16190..16383 ]     C   C 
clone 3 HV1-B [ 16190..16383 ]     C   C 
clone 4 HV1-B [ 16190..16383 ]     C   C 
clone 5 HV1-B [ 16190..16383 ]     C   C 
clone 6 HV1-B [ 16190..16383 ]     C   C 
clone 7 HV1-B [ 16190..16383 ]     C   C 
clone 8 HV1-B [ 16199..16383 ]       T   
  























CRS T T T C A T 
  
Séquençage direct à partir de 2 extraits 
différents 
[ 16020..16383 ] C C C       
[ 16020..16383 ] C C C       
[ 16020..16383 ] Y C C       
[ 16020..16383 ] C C C       
  
clone 1 HV1-A [ 16020..16231 ] C C         
clone 2 HV1-A [ 16020..16231 ] C C         
clone 3 HV1-A [ 16020..16231 ] C C         


























CRS T T T C A T 
 
 
clone 5 HV1-A [ 16020..16231 ] C C         
clone 6 HV1-A [ 16020..16231 ] C C         
clone 7 HV1-A [ 16020..16231 ] C C         
clone 8 HV1-A [ 16020..16231 ] C C         
clone 9 HV1-A [ 16020..16231 ] C C         
clone 1 HV1-B [ 16190..16383 ]   C C       
clone 2 HV1-B [ 16190..16383 ]   C C T     
clone 3 HV1-B [ 16190..16383 ]   C C       
clone 4 HV1-B [ 16190..16383 ]   C C       
clone 5 HV1-B [ 16190..16383 ]   C C       
clone 6 HV1-B [ 16190..16383 ]   C C T     
clone 7 HV1-B [ 16190..16383 ]   C C       
clone 8 HV1-B [ 16190..16383 ]   C C   G   
clone 9 HV1-B [ 16190..16383 ]   C C     C 
  
















CRS C C T T 
  
  
 Séquençage direct à partir de 2 extraits 
différents 
  
[ 16020..16383 ]         
[ 16020..16383 ]         
[ 16020..16383 ]         
[ 16020..16383 ]         
  
clone 1 HV1-A [ 16020..16258 ]         
clone 2 HV1-A [ 16020..16246 ]         
clone 3 HV1-A [ 16020..16258 ]         
clone 4 HV1-A [ 16020..16258 ]         
clone 5 HV1-A [ 16020..16258 ]         
clone 6 HV1-A [ 16020..16258 ]         
clone 7 HV1-A [ 16020..16254 ]         
clone 8 HV1-A [ 16020..16258 ]         
clone 1 HV1-B [ 16189..16383 ]         
clone 2 HV1-B [ 16189..16383 ]         
clone 3 HV1-B [ 16189..16383 ]         
clone 4 HV1-B [ 16189..16383 ]     C C 
clone 5 HV1-B [ 16189..16383 ]         
clone 6 HV1-B [ 16189..16383 ]         
clone 7 HV1-B [ 16189..16383 ]   T     
clone 8 HV1-B [ 16189..16383 ]         
  
CONSENSUS 

































CRS T A C C C C T C 
  
  
 Séquençage direct à partir de 2 extraits 
différents 
  
[ 16020..16383 ]         T Y Y   
[ 16020..16383 ] C       T T C   
[ 16020..16383 ] C       T T C   
[ 16020..16383 ] C R Y   T T C   
  
clone 1 HV1-A [ 16020..16258 ] C               
clone 2 HV1-A [ 16020..16258 ] C               
clone 3 HV1-A [ 16020..16253 ] C               
clone 4 HV1-A [ 16020..16258 ] C               
clone 5 HV1-A [ 16020..16258 ] C     T         
clone 6 HV1-A [ 16020..16258 ] C               
clone 7 HV1-A [ 16020..16252 ] C               
clone 8 HV1-A [ 16020..16258 ] C               
clone 9 HV1-A [ 16020..16258 ] C               
clone 1 HV1-B [ 16189..16383 ] 
 
      T T C   
clone 2 HV1-B [ 16189..16383 ]         T T C   
clone 3 HV1-B [ 16189..16383 ]         T T C   
clone 4 HV1-B [ 16189..16383 ]         T T C   
clone 5 HV1-B [ 16190..16383 ]         T T C   
clone 6 HV1-B [ 16189..16383 ]         T T C T 
  














Annexe 3 : Calculs d’haplotypes partagés  
A. Haplotypes mitochondriaux Avellaner/ haplotypes modernes 
 
  93C, 224C, 311C CRS 
126C, 294T, 296T, 
304C 




























Moyen Orient  
Iran 448 1 0,22 32 7,14 2 0,45 0 0,00 
Arabie saoudite  702 12 1,71 18 2,56 0 0,00 0 0,00 
Syrie 118 1 0,85 8 6,78 2 1,69 0 0,00 
Iraq 52 1 1,92 0 0,00 0 0,00 0 0,00 
Druze  356 2 0,56 24 6,74 0 0,00 0 0,00 
Yémen 115 0 0,00 3 2,61 0 0,00 0 0,00 
Kurde 82 1 1,22 12 14,63 0 0,00 0 0,00 
Dubaï  249 2 0,80 4 1,61 0 0,00 0 0,00 
Palestine 117 1 0,85 8 6,84 1 0,85 0 0,00 
Turquie 340 3 0,88 33 9,71 0 0,00 0 0,00 
Moyen-Orient 
Total 
2579 24 0,93 142 5,51 5 0,19 0 0,00 
Caucase 
Ouest Russie 358 0 0,00 45 12,57 10 2,79 0 0,00 
Populations du 
nord Caucase 
353 4 1,13 23 6,52 6 1,70 0 0,00 
Géorgie 188 6 3,19 16 8,51 0 0,00 0 0,00 
Arménie 358 2 0,56 27 7,54 0 0,00 0 0,00 
Azerbaïdjan 48 0 0,00 3 6,25 1 2,08 0 0,00 
Caucase 
Total 
1305 12 0,92 114 8,74 17 1,30 0 0,00 
Europe de l’ouest  
Angleterre 100 0 0,00 13 13,00 1 1,00 0 0,00 
France, Bretagne 62 0 0,00 11 17,74 0 0,00 0 0,00 
France, Normandie 39 1 2,56 2 5,13 1 2,56 0 0,00 
France, Limousin 72 0 0,00 7 9,72 3 4,17 0 0,00 
France, Var 37 0 0,00 8 21,62 2 5,41 0 0,00 
Pays de Galles 92 2 2,17 23 25,00 0 0,00 0 0,00 
Cornouailles 92 1 1,09 16 17,39 0 0,00 3 3,26 
Irlande 300 3 1,00 56 18,67 6 2,00 0 0,00 
Europe de l’Ouest 
Total 
794 7 0,88 136 17,13 13 1,64 3 0,38 
Nord-centre de l’Europe  
Allemagne 682 5 0,73 96 14,08 15 2,20 8 1,17 
Danemark 38 0 0,00 9 23,68 2 5,26 0 0,00 
République 
Tchèque 
262 3 1,15 32 12,21 1 0,38 0 0,00 
Pologne 849 6 0,71 138 16,25 21 2,47 0 0,00 









93C, 224C, 311C CRS 
126C, 294T, 296T, 
304C 
51G, 189C, 270T 
Suisse  224 2 0,89 32 14,29 5 2,23 2 0,89 
Lettonie 299 0 0,00 41 13,71 13 4,35 0 0,00 
Estonie 149 0 0,00 19 12,75 3 2,01 2 1,34 
Autriche 99 3 3,03 21 21,21 1 1,01 0 0,00 
Populations Sud 
Tyrol 




3200 21 0,66 474 14,81 68 2,13 12 0,38 
Scandinavie 
Norvège 626 1 0,16 129 20,61 16 2,56 5 0,80 
Finlande  755 2 0,26 95 12,58 6 0,79 1 0,13 
Scandinavie 
Total 
1381 3 0,22 224 16,22 22 1,59 6 0,43 
Sud est de l’Europe  
Bulgarie 30 0 0,00 3 10,00 0 0,00 0 0,00 
Hongrie 386 5 1,30 43 11,14 8 2,07 0 0,00 
Bosnie 304 1 0,33 36 11,84 2 0,66 0 0,00 
Serbie 56 0 0,00 4 7,14 0 0,00 0 0,00 
Roumanie 105 1 0,95 13 12,38 0 0,00 0 0,00 
Sud est de l’Europe 
Total 
881 7 0,79 99 11,24 10 1,14 0 0,00 
Ouest de la méditerranée  
Nord Portugal 271 5 1,85 60 22,14 3 1,11 0 0,00 
Centre Portugal 317 7 2,21 64 20,19 10 3,15 0 0,00 
Sud Portugal 260 0 0,00 52 20,00 3 1,15 0 0,00 
Galice 135 1 0,74 28 20,74 2 1,48 0 0,00 
Catalogne 133 2 1,50 23 17,29 0 0,00 0 0,00 
Andalousie 189 4 2,12 36 19,05 0 0,00 0 0,00 
Iles Baléares 67 2 2,99 14 20,90 0 0,00 0 0,00 
Pays Basque 
Espagnol 
211 1 0,47 48 22,75 1 0,47 0 0,00 
Ouest de la 
Méditerranée 
 Total 
1583 22 1,39 325 20,53 19 1,20 0 0,00 
Méditerranée centrale  
Nord Italie 319 3 0,94 45 14,11 3 0,94 0 0,00 
Centre Italie 637 10 1,57 96 15,07 5 0,78 0 0,00 
Centre Sud Italie 199 2 1,01 35 17,59 4 2,01 0 0,00 
Sicile 106 0 0,00 30 28,30 2 1,89 0 0,00 
Corse 99 1 1,01 20 20,20 1 1,01 0 0,00 
Sardaigne 234 2 0,85 52 22,22 1 0,43 0 0,00 
Slovénie 104 1 0,96 14 13,46 2 1,92 0 0,00 




1757 20 1,14 297 16,90 20 1,14 0 0,00 
Est de la méditerranée  
Macédoine 237 2 0,84 28 11,81 5 2,11 0 0,00 
Albanie 84 0 0.00 14 16.67 1 1.19 0 0.00 
Crète 200 2 1,00 28 14,00 11 5,50 0 0,00 









93C, 224C, 311C CRS 
126C, 294T, 296T, 
304C 
51G, 189C, 270T 
Grèce 553 3 0,54 57 10,31 3 0,54 2 0,36 
Est de la 
méditerranée 
Total 
1165 10 0,86 135 11,59 20 1,72 2 0,17 








B. Haplotypes  mitochondriaux Avellaner / haplotypes précédemment retrouvés dans des 
spécimens anciens néolithiques 
 
 
   
































15997-16409 20 0 1 0 0 
(Haak et al. 
2005; Haak 






15997-16409 42 2 4 2 0 
(Sampietro 





16022-16378 11 0 3 0 0 
(Deguilloux 






16165-16390 3 0 0 0 0 
(Haak et al. 
2008) 








































Iran 340 0 0 1 0,29 
Syrie 161 0 0 0 0 
Druze 283 0 0 38 13,43 
Palestine 364 0 0 2 0,55 
Liban 577 2 0,35 14 2,43 
Turquie 663 1 0,15 17 2,56 
Moyen Orient 
Total 
2388 3 0,13 72 3,02 
Caucase 
Géorgie 77 0 0 0 0 
Arménie 100 0 0 0 0 
Azerbaïdjan 119 0 0 7 5,88 
Caucase 
 Total 
296 0 0 7 2,36 
Europe de l’ouest 
France 100 0 0 0 0 
Irlande 155 0 0 0 0 
Belgique 113 0 0 0 0 
Pays-bas 72 0 0 0 0 
Europe de l’ouest 
Total 
440 0 0 0 0 
Nord-centre de l’Europe 
Allemagne 1414 2 0,14 3 0,21 
Danemark 185 0 0 0 0 
République Tchèque 1750 6 0,34 4 0,23 
Pologne 208 0 0 1 0,48 
Est Slovaquie 629 0 0 6 0,95 
Suisse (Zurich) 150 0 0 0 0 
Nord-centre de l’ Europe 
 Total 
4336 8 0,18 14 0,32 
Scandinavie 
Norvège 1766 0 0 0 0 
suède 708 0 0 1 0,14 
Scandinavie 
 Total 
2474 0 0 1  0.04 
Sud est de l’Europe 
Hongrie 215 1 0,47 2 0,93 
Bosnie Herzégovine 181 0 0 2 1,10 
Serbie 179 0 0 4 2,23 
Monténégro 404 1 0,25 61 15,10 
Sud est de l’Europe 
 Total 
979 2 0,20 69 7,05 
Ouest de la méditerranée 


























Sud Portugal 78 0 0 0 0 
Nord ouest Espagne 239 0 0 0 0 
Nord est Espagne 114 0 0 0 0 
Sud Espagne 168 1 0,60 0 0 
Iles Baléares 340 0 0 2 0,59 
Centre Espagne 188 1 0,53 0 0 
Pays Basque Espagnol 115 0 0 0 0 
Ouest de la méditerranée 
Total 
1477 2 0,14 3 0,20 
Méditerranée centrale 
Nord Italie 155 2 1,29 0 0 
Sud Italie 193 0 0 3 1,55 
Sicile 491 1 0,20 1 0,20 
Sardaigne 100 0 0 0 0 
Croatie 200 2 1 0 0 
Méditerranée centrale 
 Total 
1139 5 0,44 4 0,35 
Est de la méditerranée 
Malte 50 0 0 0 0 
Crète 71 0 0 0 0 
Chypre 163 0 0 1 0,61 
Nord Grèce 183 0 0 5 1,79 
Centre et sud Grèce 73 0 0 0 0 
 Est de la méditerranée 
Total 
637 0 0 6 0,94 
TOTAL 14166 41 0,29 346 2,44 
 
Les comparaisons ont été effectuées sur les 7 loci  DYS19, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, 




















Iran 340 0 0 
Syrie 161 0 0 
Druze 283 0 0 
Palestine 364 0 0 
Liban 577 0 0 
Turquie 663 0 0 
Moyen Orient 
2388 0 0 
Total 
Caucase 
Géorgie 77 0 0 
Arménie 100 0 0 
Azerbaïdjan 119 0 0 
Caucase 
296 0 0 
 Total 
Europe de l’ouest 
France 100 0 0 
Irlande 155 0 0 
Belgique 113 0 0 
Pays-bas 72 0 0 
Europe de l’ouest 
440 0 0 
Total 
Nord-centre de l’Europe 
Allemagne 1414 2 0,141 
Danemark 185 0 0 
République Tchèque 1750 0 0 
Pologne 208 0 0 
Est Slovaquie 629 0 0 
Suisse (Zurich) 150 0 0 
Nord-centre de l’ Europe 
4336 2 0,046 
 Total 
Scandinavie 
Norvège 1766 0 0 
suède 708 0 0 
Scandinavie 
2474 0 0 
 Total 
Sud est de l’Europe 
Hongrie 215 0 0 
    Bosnie Herzégovine 181 0 0 
Serbie 179 0 0 
Monténégro 404 0 0 
Sud est de l’Europe 
979 0 0 
 Total 
Ouest de la méditerranée 
Nord Portugal 235 1 0,426 
Sud Portugal 78 0 0 




















Nord est Espagne 114 0 0 
Sud Espagne 168 1 0,595 
Iles Baléares 340 0 0 
Centre Espagne 188 0 0 
Pays Basque Espagnol 115 1 0,870 
Ouest de la 
méditerranée 1477 5 0,339 
Total 
Méditerranée centrale 
Nord Italie 155 0 0 
Sud Italie 193 0 0 
Sicile 491 0 0 
Sardaigne 100 9 9,000 
Croatie 200 0 0 
Méditerranée centrale 
1139 9 0,790 
 Total 
Est de la méditerranée 
Malte 50 0 0 
Crète 71 0 0 
Chypre 163 0 0 
Nord Grèce 183 0 0 
Centre et sud Grèce 73 0 0 
 Est de la méditerranée 
637 0 0 
Total 
TOTAL 141666 16 0,113 
 








Annexe 4 : Calculs de lignées partagées 






























































(1) (6) (1) (1) (6) (3) (1) (1) (2) (1) (2) (1) (3) 
Proche-Orient                               
Iran 277   1 1 1 1 1     1   1     2,527 
Arabie Saoudite 276   1   1 1         1 1   1 2,174 
Syrie 101   1     1 1     1   1     4,950 
Iraq 51                     1     1,961 
Druze 90   1     1 1         1     4,444 
Yémen 67       1 1                 2,985 
Kurde 60         1           1     3,333 
Dubaï 163       1 1           1     1,840 
Palestine 100       1 1       1   1     4,000 
Turks 235   1   1 1           1   1 2,128 
Caucase                               
Ouest Russie 173   1   1 1 1     1   1     3,468 
Populations du nord Caucase 172   1   1 1       1   1   1 3,488 












































Arménie 186       1 1           1     1,613 
Azerbaïdjan 43         1       1         4,651 
Ouest de l’Europe                               
Angleterre 74   1     1 1     1   1     6,757 
France Bretagne 41   1     1 1         1     9,756 
France Normandie 35         1       1   1     8,571 
France Limousin 45   1     1 1     1   1     11,111 
France Var 23     1   1 1     1   1     21,739 
Pays de Galles 45   1     1 1         1     8,889 
Cornouailles 53   1     1 1         1     7,547 
Irlande 142   1   1 1 1     1   1     4,225 
Nord-centre de l’Europe                               
Allemagne 338 1 1 1 1 1 1     1   1     2,367 
Danemark 22   1     1 1     1         18,182 
République Tchèque 160   1 1   1 1     1   1     3,750 
Pologne 359   1     1 1     1   1   1 1,671 
Slovakie 187   1 1 1 1 1     1   1     3,743 
Suisse 121   1   1 1 1     1   1     4,959 
Lettonie 104   1 1   1 1     1   1     5,769 
Estonie 81   1   1 1 1     1   1     7,407 
Autriche 34   1     1 1     1   1     14,706 
Populations Sud Tyrol 109 1 1     1 1     1   1     5,505 
Scandinavie                               
Norvège 288   1   1 1 1     1   1     2,083 
Finlande 226   1     1 1     1   1   1 2,655 
Sud est de l’Europe                               
Bulgarie 22   1     1           1     13,636 
Hongrie 220 1 1 1   1 1     1   1     3,182 













































Serbie 46         1 1               4,348 
Roumanie 60   1     1 1         1     6,667 
Ouest de la méditerranée                               
Nord Portugal 156   1     1 1   1 1   1     3,846 
Centre portugal 172   1   1 1 1     1   1   1 4,070 
Sud Portugal 147   1 1 1 1 1     1   1   1 5,442 
Galice 83   1   1 1 1     1   1     7,229 
Catalogne 93   1 1 1 1 1         1   1 7,527 
Andalousie 98   1     1 1         1     4,082 
Iles Baleares 41 1       1               1 7,317 
Pays Basque 89   1 1 1 1 1     1   1   1 8,989 
Méditerranée centrale                               
Nord Italie 186 1 1   1 1 1     1   1   1 4,301 
Centre Italie 335   1 1 1 1 1     1   1     2,090 
Centre Sud Italie 127   1     1 1     1   1   1 4,724 
Sicile 56         1 1     1         5,357 
Corse 62   1 1   1 1     1   1     9,677 
Sardaigne 119   1   1 1 1     1   1     5,042 
Slovénie 61   1     1 1     1   1     8,197 
Croatie 48   1     1 1     1         8,333 
Est de la méditerranée                               
Macédoine 129   1   1 1 1     1   1   1 5,426 
Albanie 61   1     1       1   1     6,557 
Crète 98 1 1   1 1       1   1     6,122 
Chypre 60         1           1     3,333 






B. Pourcentage d’haplotypes Y partagés entre les individus des Treilles et les populations 
européennes actuelles 






Iran 340   
0 
Syrie 161   
0 
Druze 283   
0 
Palestine 364   
0 
Liban 577   
0 
Turks 663 1  
0,151 
Caucase 
Géorgie 77   
0 
Arménie 100   
0 
Azerbaïdjan 119   
0 
Ouest de l’Europe 
France 100   
0 
Irlande 155   
0 
Belgique 113   
0 
Pays Bas 72   
0 
Nord-centre de l’Europe 
Allemagne 1414   
0 
Danemark 185   
0 
République Tchèque 1750 1  
0,057 
Pologne 208   
0 
Est Slovaquie 629   
0 
Suisse (Zurich) 150   
0 
Scandinavie 
Norvège 1766   
0 
Suède 708   
0 
Sud est de l’Europe 
Hongrie 215   
0 
Bosnie Herzegovine 181   
0 
Serbie 179   
0 
Montenegro 404   
0 
Ouest de la méditerranée 
Nord Portugal 235  
1 0,426 
Sud Portugal 78 1 1 2,564 
Nord ouest Espagne 239   
0 
Nord est Espagne 114  
1 0,877 
Sud Espagne 168   
0 
Iles Baléares 340  
1 0,294 
Centre Espagne 188  
1 0,532 
Pays Basque 115  
1 0,870 
Méditerranée centrale 
Nord Est Italie 155   
0 














Sicile 491  
1 0,204 
Sardaigne 100  
1 1,000 
Croatie 200   
0 
Est de la méditerranée 
Malte 50   
0 
Crète 71   
0 
Chypre 163 1  
0,613 
Nord Grèce 280   
0 
Centre et Sud Grèce 73   
0 
 
Les comparaisons ont été effectuées sur les 7 loci  DYS19, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, 













Annexe 5 : Distances FST calculées à partir des haplotypes 
mitochondriaux des individus des Treilles et des populations 
européennes actuelles  
Population Fst P-value < 0,05 
Proche-Orient 
Iran 0,00393 + 
Arabie Saoudite 0,02419 + 
Syrie 0,01437 + 
Iraq 0,02941 + 
Druze 0,01223 + 
Yémen 0,07999 + 
Kurde 0,00523 + 
Dubaï 0,02514 + 
Palestine 0,00308 + 
Turks 0,00293 + 
Caucase 
Ouest Russie -0,00293 + 
Populations du nord Caucase 0,01547 + 
Géorgie 0,00607 + 
Arménie 0,00454 + 
Azerbaïdjan 0,01819 + 
Ouest de l’Europe 
Angleterre 0,0066 + 
France Bretagne -0,00439 + 
France Normandie -0,00285 + 
France Limousin 0,00396 + 
France Var 0,00716 + 
Pays de Galles 0,0059 + 
Cornouailles 0,00475 + 
Irlande 0,00373 + 
Nord-centre de l’Europe 
Allemagne 0,00316 - 
Danemark 0,00826 + 
République Tchèque -0,00053 + 
Pologne -0,00465 + 
Slovakie -0,0021 - 
Suisse 0,00072 - 
Lettonie 0,01121 + 
Estonie 0,00576 + 
Autriche 0,00275 + 









Population Fst P-value < 0,05 
Scandinavie 
Norvège 0,00144 + 
Finlande 0,01173 + 
Sud est de l’Europe 
Bulgarie -0,00889 - 
Hongrie -0,00282 + 
Bosnie 0,00299 + 
Serbie 0,01038 + 
Roumanie -0,00145 - 
Ouest de la méditerranée 
Nord Portugal -0,00241 + 
Centre portugal -0,00755 + 
Sud Portugal 0,00285 + 
Galice 0,0217 + 
Catalogne 0,0153 + 
Andalousie -0,00469 + 
Iles Baleares -0,00627 + 
Pays Basque 0,01249 + 
Méditerranée centrale 
Nord Italie 0,00168 + 
Centre Italie -0,00522 + 
Centre Sud Italie -0,00337 + 
Corse 0,01042 + 
Sardaigne 0,00397 + 
Slovénie 0,00509 + 
Est de la méditerranée 
Macédoine -0,00056 + 
Albanie 0,00377 + 
Crète 0,00274 - 
Chypre 0,01294 + 
Grèce -0,0034 + 
 
Les haplotypes utilisés pour les calculs de distances vont de la position 67 à la position 357. 
Les distances calculées sont celles de Kimura (Kimura-2p = 2 paramètres) qui intègre le fait que 
les transitions et les transversions ne sont pas équiprobables lors de l’évolution des séquences, 
notamment pour l’ADN mitochondrial où les transitions peuvent représenter 90% des 




























Detection of the A189G mtDNA heteroplasmic mutation in relation to age in 
modern and ancient bones. 






























































Detection of age-related duplications in mtDNA from human muscles and 
bones. 





























































Ancient DNA reveals male diffusion through the Neolithic Mediterranean 
route. 











































Ancient DNA suggests the leading role played by men in the Neolithic 
dissemination. 





















































La transition néolithique a été un évènement majeur dans l’histoire du peuplement de l’Europe. 
Afin d’évaluer directement comment la néolithisation du bassin méditerranéen a pu influer sur 
le génome des européens anciens, nous avons mené des analyses moléculaires sur des 
spécimens humains datant de cette période. 
Les analyses ont porté sur 134 prélèvements provenant de 29 sites archéologiques différents, 
datés du mésolithique jusqu’à la jonction avec la période protohistorique. Une attention plus 
particulière a été portée sur deux sites principaux, pour lesquels les premiers prélèvements 
étudiés semblaient contenir de l’ADN endogène relativement bien préservé, la « Cova de 
l’Avellaner » en Catalogne espagnole (première moitié du Vème millénaire av. J.-C.), et la « grotte 
I des Treilles » (Aveyron) datée de la fin de la période néolithique (environ 3000 ans av. J.-C.).  
Malgré les difficultés rencontrées inhérentes aux particularités de l’ADN ancien, nous avons pu 
analyser différents types de marqueurs moléculaires localisés à la fois sur l’ADN mitochondrial, 
mais aussi sur l’ADN nucléaire (autosomes et chromosome Y). Cela nous a permis d’obtenir des 
informations inédites sur le recrutement funéraire des deux cavités sépulcrales principales 
(détermination du sexe des individus, des liens de proche parenté, et de la structure génétique 
globale), mais aussi de déterminer l’origine biogéographique des individus inhumés. Nous avons 
également pu analyser un polymorphisme nucléaire associé avec la persistance de la lactase.  
Dans l’ensemble, les résultats confirment que la diffusion du Néolithique a bien été un 
phénomène hétérogène en Europe. Ils suggèrent également que l’impact de cette transition a pu 
être différent sur les lignées féminines et masculines. En effet, si les haplogroupes 
mitochondriaux retrouvés sont assez variés et sous entendent une origine maternelle diversifiée 
et majoritairement ancienne, la plupart des individus masculins portent des haplogroupes Y 
décrits comme étant associés à l’expansion néolithique (G2a et E1b1b1a1b). Un biais imputable 
au recrutement funéraire mis en œuvre au sein des deux ensembles sépulcraux peut cependant 
expliquer la faible diversité retrouvée au sein des lignées paternelles ; de nouvelles 
investigations seront nécessaires pour confirmer ces premières constatations. En tous cas, ces  
résultats représentent, à ce jour, les premières données existantes sur lignées masculines 
présentes au Néolithique dans le sud ouest de l’Europe.  
Au final, ce travail prouve pour la première fois grâce à des données moléculaires anciennes, que 
la néolithisation du sud ouest de l’Europe a bien été accompagnée d’une diffusion de personnes 
le long des côtes méditerranéennes qui auraient introduit dans les régions occidentales de la 








The Neolithic transition has been a major event in the history of the European settlement. To 
evaluate directly how the neolithization of the Mediterranean basin may have influenced the 
genome of ancient European individuals, we performed molecular analyses on human remains 
dated from this period and found in this region.  
The analyses focused on 134 samples from 29 different archaeological sites, dating from the 
Mesolithic to the junction with the protohistoric period. A special attention was paid to two main 
sites for which the first samples studied appeared to contain relatively well preserved 
endogenous DNA, the “Cova de l’Avellaner” located in Spanish Catalonia (first half of the fifth 
millennium BC.) and the “grotte I des Treilles” (Aveyron, France) attributed to the late Neolithic 
period (about 3000 years BC.). 
Despite the difficulties inherent to ancient DNA studies, we were able to analyze several types of 
molecular markers located on both mitochondrial and nuclear DNA (autosomes and Y 
chromosome). We obtained new information on the funeral recruitment of the two main cavities 
(determining the sex of individuals, kinships and the overall genetic structure) and determined 
the biogeographical origin of the individuals buried. We also analyzed a nuclear polymorphism 
associated with the lactase persistence. 
Basically, the results confirm that the spread of the Neolithic has been a heterogeneous 
phenomenon in Europe. They also suggest that the impact of this transition has been different on 
the paternal and maternal genetic lineages. Indeed, if the mitochondrial haplogroups found seem 
rather stem from the different migration events that populated Europe from the Paleolithic 
period onwards, most of the Y haplogroups (G2a and E1b1b1a1b) were described to be 
introduced in Europe with the Neolithic expansion. A bias due to the funeral recruitment, which 
took place in the two sepulchral caves can however explain the low diversity found in the 
paternal lineages. Further investigations will be necessary to confirm these initial findings. In 
any case, these results represent, to date, the first data available on the existing paternal lineages 
at the Neolithic times in the Southwest of Europe.  
On the whole, this work demonstrates for the first time, thanks to ancient molecular data that 
the Neolithic dissemination in south-western Europe has been accompanied by a spread of 
people along the Mediterranean coasts, which would have introduced new genetic lineages into 
the Western regions of Mediterranean, from the Balkans and/or the Middle East. 
 
